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In vielen Krankenha¨usern, Apotheken, Arztpraxen und Forschungsinstituten wer-
den Informationen zu Medikamenten mithilfe verschiedener Software digital ver-
waltet. In Deutschland existiert bisher keine einheitliche Norm fu¨r Medikamen-
tennamen. Stattdessen wird eine Vielzahl an Synonymen und Beschreibungen fu¨r
ein einziges Medikament verwendet. Erschwerend kommt hinzu, dass jede medi-
zinische Einrichtung autonom u¨ber die, zur Medikamentenverwaltung verwendete
Software entscheidet. Dadurch ist die Zusammenfu¨hrung von Daten aus verschie-
denen Systemen schwierig. Um die Datenintegration und den Datenaustausch zu
verbessern, muss die Heterogenita¨t der Daten reduziert werden. In Deutschland
existieren verschiedene Arzneimittelverzeichnisse wie die Rote Liste [Gmb14], die
Gelbe Liste [Med15], der GKV-Arzneimittelindex [dAW15, dAW13] oder Pharm-
Net [fMDuID14]. Es wird aber auch auf einige europa¨ische Medikamentendaten-
banken wie den Human Mutual Recognition Index [fAuM14] oder den European
Medicines Agency [Age15] und sogar amerikanische Standards wie die RxNorm
[NZK+11] zuru¨ckgegriffen. Immer popula¨rer wird auch die Nutzung von Websites
wie mediguard.org um Informationen zu Medikamenten abzurufen. Einen einheitli-
chen Standard gibt es jedoch nicht. Dies hat zur Folge, dass im Kontext von Studien
und Dokumentationen zur Medikamenteneinnahme in Arztpraxen und Apotheken
große Mengen an Informationen aufgenommen werden, die jedoch untereinander
nicht kompatibel sind. Um mehrere dieser Datenquellen gewinnbringend nutzen zu
ko¨nnen, ist es erforderlich die verschiedenen Synonyme der Medikamentennamen
abzugleichen und sich auf eine Norm festzulegen.
Ein Beispiel fu¨r eine solche Studie, ist LIFE. Das Leipziger Forschungszentrum fu¨r
Zivilisationserkrankungen (LIFE), ist derzeit das gro¨ßte deutsche Projekt bezu¨glich
der Erforschung von Zivilisationskrankheiten an einem Standort und geho¨rt der
Universita¨t Leipzig an. Im Fokus der Forschungen stehen die Ursachen von Volks-
krankheiten, wie Herzinfakt, Diabetis mellitus, Depression und Demenz. Dafu¨r
wurden bis Ma¨rz 2015 21.500 Einwohner Leipzigs untersucht und zu ihren perso¨n-
lichen Lebensbedingungen befragt. Die Angaben der Befragten wurden im System
in zwei Populationen, Kinder und Erwachsene, festgehalten. Zu den aufgenom-
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menen Daten geho¨ren auch jegliche eingenommenen Medikamente der Probanden.
Diese Angaben sollen zuku¨nftig im LIFE-Projekt ausgewertet und genutzt werden,
um beispielsweise Probanden fu¨r bestimmte Studien auszuwa¨hlen. Als großes Pro-
blem bei der Aufnahme der eingenommenen Medikamente stellte sich heraus, dass
die meisten der Probanden die Originalverpackungen ihrer Medikamente nicht zur
Hand hatten und deshalb keine pra¨zisen Angaben machen konnten. Anderen war
wiederum nicht bewusst, dass fu¨r die Befragung auch Nahrungserga¨nzungsmittel,
wie beispielsweise Vitaminpra¨parate, relevant waren. Die Eingabe der Arzneimittel
erfolgte u¨ber ein Formular mit Freitextfeldern. Dem medizinischen Personal, dass
die Befragungen durchfu¨hrte, wurde also kein Standard fu¨r die Eingabe der Medi-
kamente vorgegeben, sodass beliebige Bezeichnungen eingegeben werden konnten.
Dadurch existieren verschiedenste Synonyme und Schreibweisen sowie unpra¨zise
und unvollsta¨ndige Eintra¨ge durch fehlende Informationen u¨ber die Medikamente.
Abbildung 1.1 zeigt einige Beispiele verschiedener Eingabedaten fu¨r das Medika-
ment Antibiotika. Wie man sieht, sind die aufgenommenen Daten sehr heterogen
und zur Analyse ungeeignet. Momentan ko¨nnen die Angaben zu Medikamenten nur
Abbildung 1.1: Beispiel fu¨r verschiedene Schreibweisen fu¨r Antibiotika aus den
LIFE-Eingabedaten
nach großem manuellen Aufwand weiterverwendet werden. Ein mo¨gliches Anwen-
dungsszenario sind Auswahl und Ausschluss der einzelnen Probanden fu¨r oder von
einer Studie. Beispielsweise ist eine Studie zur Untersuchung des Zusammenhangs
von Fettleibigkeit zu einem neuen Medikament denkbar. In diesem Fall mu¨ssten
alle Probanden, die bereits ein Medikament mit Einfluss auf das Gewicht einneh-
men, ausgeschlossen werden. Umgekehrt ist es vorstellbar, zur Untersuchung der
Auswirkungen eines Medikamentes, mo¨gliche Teilnehmer fu¨r eine Studie zu er-
mitteln, die dieses spezifische Medikament einnehmen. Um solche Analysen auf
Basis der bisher aufgenommen und auch zuku¨nftigen Daten zu ermo¨glichen und
die Datenqualita¨t zu verbessern, ist es unbedingt no¨tig, die vorhandenen Eintra¨ge
zu Medikamenten der Probanden zu bereinigen. Dafu¨r ist es erforderlich, den ma-
nuellen Aufwand mithilfe automatischer Verfahren, zu reduzieren.
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1.1 Motivation
Die Aufgabe dieser Arbeit besteht darin, die von A¨rzten oder anderem medi-
zinischen Personal aufgenommen Informationen zur Medikamenteneinnahme ei-
ner standardisierten Form von Medikamentennamen zuzuordnen, sodass daraus
Ru¨ckschlu¨sse auf die Wirkstoffe, speziell den ATC-Code (siehe Kapitel 3.4), mo¨glich
sind. Dafu¨r werden Informationen aus verschiedenen Datenquellen genutzt. Die
Stammdatei plus des GKV Arzneimittelindex wird als Datenbasis verwendet. Die-
se ist ein Arzneimittelverzeichnis fu¨r Humanmedizin und andere medizinische Pro-
dukte in Deutschland. Sie entha¨lt umfangreiche Informationen zu Dosierung, Dar-
reichungsformen und ATC-Codes. Eine detaillierte Beschreibung des GKV Arznei-
mittelverzeichnisses wird in Kapitel 3.3 gegeben. Weiterhin werden die Gelbe Liste
(Kapitel 3.4) sowie die Internetseite mediguard.org (Kapitel 3.5) zur Beschaffung
weiterer Hintergrundinformationen, wie Synonymen fu¨r Pra¨paratnamen, genutzt.
Der erste Schritt zur richtigen Zuordnung der Eingaben ist es, die aufgenommenen
Angaben der Probanden, sowie die Daten der Medikamentenverzeichnisse in ein
einheitliches Format zu u¨berfu¨hren. Problematisch ist dabei vor allem die bereits
beschriebene Verunreinigung der Daten durch die Verwendung von Freitextfel-
dern bei der Eingabe. Mithilfe von Matchingverfahren sollen die teilweise unvoll-
sta¨ndigen und heterogenen Daten der ATC-Klassifikation zugeordnet werden. Es
wird angestrebt, einmal gefundene und besta¨tigte Korrespondenzen fu¨r zuku¨nftige
Matching-Aufgaben wiederzuverwenden und dadurch den Aufwand der Berech-
nung fu¨r neue Daten zu reduzieren. Mit diesem, zu entwickelnden automatischen
Verfahren soll es mo¨glich sein, auch zuku¨nftige Datensa¨tze zuverla¨ssig und schnell
zu bereinigen, sodass die Weiterverarbeitung ohne großen Aufwand erfolgen kann.
Im Hinblick auf die spa¨tere Verwendung des Verfahrens ist ein Service fu¨r die
Eingabe neuer Medikamentendaten, zum Beispiel u¨ber eine Weboberfla¨che, ange-
dacht. Dieser wu¨rde dem medizinischen Personal durch Vorschla¨ge zur Korrektur
der Eingaben die Aufnahme neuer Datensa¨tze erleichtern und somit die Qualita¨t
der neu eingegebenen Daten erho¨hen.
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1.2 Ziele der Arbeit
Die Hauptziele der Masterarbeit umfassen:
• Aufbereitung und Import der Datensa¨tze:
Die Daten des LIFE-Instituts, die Medikamentenverzeichnisse und ein ma-
nuell erstelltes Referenzmapping sollen in ein einheitliches Format u¨berfu¨hrt
und in ein Repository importiert werden.
• Entwicklung eines Matchingverfahrens fu¨r Medikamente:
Es soll ein Matchingverfahren erstellt werden, das die Freitexteingaben der
Medikamente den Wirkstoffklassen der ATC-Klassifikation automatisch zu-
ordnen kann. Dazu sollen, erga¨nzend zu generischen Verfahren, doma¨nen-
spezifische Methoden entwickelt werden. Fu¨r die Umsetzung des Workflows
wird die generische Infrastruktur GOMMA (Generic Ontology Matching and
Mapping Management), siehe Kapitel 2.3, verwendet.
• Wiederverwendung:
Zur Verbesserung des Preprocessings soll doma¨nenspezifisches Hintergrund-
wissen eingesetzt werden. Um die Qualita¨t des Mappings zu steigern, soll
eine Komposition von Mappings zu zusa¨tzlichen Datenquellen wie der Gel-
ben Liste und Mediguard durchgefu¨hrt werden. Bereits gefundene, korrekte
Zuordnungen sollen in Form einer Reuse-Tabelle wiederverwendet werden.
• Evaluierung der verwendeten Verfahren:
Die verschiedenen implementierten Varianten des Matching-Workflows sollen
mithilfe des Referenzmappings evaluiert werden. Um zu sehen, inwiefern neu
hinzugefu¨gte Eingabedaten von den bisherigen Matchingergebnissen profitie-
ren ko¨nnten, sollen bereits bekannte, korrekte Korrespondenzen gespeichert
und im Matching-Workflow der neuen Daten wiederverwendet werden.
1.3 Aufbau der Arbeit
Kapitel 2 gibt eine Einfu¨hrung zu den theoretischen Grundlagen des Ontologie-
Matchings und verwandten Arbeiten. Es umfasst verschiedene Matchingstrategien,
Matching-Workflows und das hier verwendete System, GOMMA. Daran schließt
sich die Vorstellung verschiedener Projekte, die sich mit a¨hnlichen Problemen be-
fassen, an. Die Ansa¨tze werden verglichen und eine eventuelle Nutzung einiger
Ansa¨tze fu¨r diese Arbeit diskutiert. Kapitel 2 grenzt diese Arbeit anschließend
von den vorgestellten Projekten ab.
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In Kapitel 3 wird na¨her auf die beno¨tigten Daten eingegangen. Kapitel 3.1 gibt eine
kurze Einfu¨hrung zum LIFE-Institut und der Beschaffung und Struktur der LIFE-
Daten. Nach einer kurzen Erla¨uterung zu ATC-Codes (Kapitel 3.4) folgt dann
die na¨here Beschreibung der verwendeten Medikametendatenquellen (Stammdatei
Plus des GKV Arzneimittelindex in Kapitel 3.3, Gelbe Liste in Kapitel 3.4 und
Mediguard in Kapitel 3.5. Der Aufbau des erstellten Workflows wird in Kapitel
4 detailliert erla¨utert. Darauf folgt die Evaluierung des Workflows in Kapitel 5.
Abschließend wird in Kapitel 6 eine Zusammenfassung der Arbeit und ein Ausblick
zur mo¨glichen Nutzung und Erweiterung des Verfahrens gegeben.
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2 Grundlagen und verwandte
Arbeiten
Dieses Kapitel gibt eine Einfu¨hrung zu den Grundlagen eines Matching-Workflows
sowie dessen einzelnen Schritten. Zusa¨tzlich werden verschiedene Reuse-Strategien,
Evaluierungsmaße und die, in dieser Arbeit verwendete Infrastruktur GOMMA
vorgestellt. Abschließend wird auf verwandten Arbeiten eingegangen und eine Ab-
grenzung von diesen vorgenommen.
2.1 Match-Workflow
Im folgenden Abschnitt werden grundlegende Techniken zum Thema Matching
und Mapping vorgestellt, die zur Umsetzung des in Kapitel 1 beschriebenen Pro-
jekts notwendig sind. Rahm und Bernstein geben in ihrer Arbeit [RB01] einen
U¨berblick zu Matchtechniken fu¨r Schemata im Bereich Datenbanken. Weitere
U¨bersichtsartikel zum Schema- und Ontologiematching finden sich in [Rah11] und
[ES13].
Abbildung 2.1: Match-Workflows (Abbildung aus [Rah11])
Ein Match-Workflow (siehe Abbildung 2.1) setzt sich u¨blicherweise aus einer Ab-
folge verschiedener Teilschritte zusammen. Beim paarweisen Matching werden als
Eingabe zwei Schemas oder Ontologien beno¨tigt. Eine Ontologie besteht aus Kon-
zepten (Klassen), die eine eindeutige Identifikationsnummer (Accession) und be-
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stimmte Attribute haben ko¨nnen. Zudem existieren Relationen (Beziehungen) zwi-
schen diesen Konzepten. Ontologiekonzepte beschreiben dabei abstrakte Begriffe
beziehungsweise Klassen von Objekten. Weniger formale Datenquellen (Instanz-
quellen), wie beispielsweise Produktkataloge, bestehen aus sogenannten Instanzen
(Entita¨ten), die konkrete Objekte oder Begriffe beschreiben. Ziel des Matchingver-
fahrens ist es Korrespondenzen zwischen diesen Instanzen beziehungsweise Kon-
zepten zu ermitteln. Die Menge dieser Relationen nennt man Mapping [Rah11, S.
6-8].
Zuerst erfolgt die U¨berfu¨hrung der Datenquellen in ein geeignetes internes For-
mat. Je nach Bedarf folgt darauf eine Vorverarbeitung der Daten. Durch diese
Bereinigung ist es mo¨glich, das Mapping qualitativ zu verbessern oder das Mat-
ching zu beschleunigen. Daran schließt sich das eigentliche Matching an, bei dem
mittels verschiedener Methoden Korrespondenzen zwischen den Datenquellen er-
mittelt werden. Abha¨ngig von der Art der Datenquellen resultieren daraus ver-
schiedene Mappings. Beim Ontologie-Matching werden Korrespondenzen zwischen
Konzepten zweier Ontologien gesucht. Bei der Annotation hingegen, erfolgt eine
Zuordnung von Instanzen zu den Konzepten einer Ontologie. Dabei besteht die
Mo¨glichkeit, die Ergebnisse mehrerer Matcher auf verschiedene Arten zu kom-
binieren, um bessere Ergebnisse zu erzielen. Matcher ko¨nnen sequentiell hinter-
einander ausgefu¨hrt werden, sodass jeweils die Ausgabe des vorherigen Matchers
als neue Eingabe verwendet wird. Bei voneinander unabha¨ngigen Matchern ist es
auch mo¨glich, mehrere parallel auszufu¨hren und ihre Ergebnisse, mittels Aggregat-
funktionen und entsprechenden Operatoren (siehe Kapitel 2.1.4), zu kombinieren.
Auch die Kombination von sequentiellem und parallelem Ablauf ist eine typische
Strategie. Im letzten Schritt erfolgt eine Selektion beziehungsweise Filterung der
gefundenen Korrespondenzen, beispielsweise mithilfe eines Grenzwertes (Thres-
hold) fu¨r die A¨hnlichkeitswerte der ermittelten Korrespondenzen. Die verschie-
denen Teilschritte eines solchen Workflows werden in den folgenden Abschnitten
na¨her erla¨utert.
Die in dieser Arbeit verwendeten Datenquellen ko¨nnen aufgrund der Tatsache, dass
die Medikamente fu¨r abstrakte Pra¨parate stehen (sie sind keiner real existierenden
Packung zugeordnet), als Glossare (mediguard-Daten) oder einfache Taxonomien
(LIFE-, GKV- und Gelbe Liste-Daten) bezeichnet werden. Daher kann man sie als
einfache Ontologien ansehen. Es wa¨re jedoch auch eine Einordnung als Instanz-





Zur Bereinigung ist es sinnvoll, die Daten der Eingabeschemata aufzubereiten. Da-
bei werden diese mittels verschiedener Methoden, soweit wie mo¨glich normalisiert.
String-basierte Verfahren arbeiten mit einer Folge von Zeichen (Strings bzw. Zei-
chenketten), wa¨hrend die Grundlage sprach-basierter Verfahren Texte, also Folgen
von Wo¨rtern, sind. Fu¨r string-basierte Verfahren kann eine Vorverarbeitung bei-
spielsweise bezu¨glich der Groß-und Kleinschreibung erfolgen.
Weitere typische Methoden sind das Entfernen von Ziffern, Interpunktion und Son-
derzeichen aus den Strings, sowie das Ersetzen von diakritischen Zeichen [ES13, S.
88-89]. Diese Standardverfahren zur Stringnormalisierung kommen auch in dieser
Arbeit zum Einsatz. Sprach-basierte Ansa¨tze fu¨hren die Wo¨rter auf ihre Grund-
formen zuru¨ck [ES13, S. 97-98]. Eine mo¨gliche Methode ist die Tokenisierung, ein
Verfahren, bei dem Strings durch das Herausfiltern von Leerzeichen, Interpunk-
tion und Zahlen in einzelne Wo¨rter, sogenannte Tokens, zerlegt werden. Mittels
Lemmatisierung wird der Stamm eines Wortes ermittelt und auf die Grundform
zuru¨ckgefu¨hrt. Bei der Eliminierung von Stoppwo¨rtern werden sogenannte
”
leere
Wo¨rter“ wie Artikel oder Pra¨positionen aus den Strings entfernt, da angenommen
wird, dass sie bedeutungslos fu¨r das Matching sind. Welche Normalisierungsverfah-
ren in einem konkreten Matching-Workflow Verwendung finden, ist stark von der
Struktur der Daten und der Zielsetzung des Matchings abha¨ngig. Dabei ist stets
zu beachten, dass eventuell noch beno¨tigte Informationen, wie die Reihenfolge von
Zahlen mit Maßeinheiten oder Eigennamen, verloren gehen ko¨nnen.
Bei der Normalisierung kann es natu¨rlich auch vorkommen, dass aufgrund der
besonderen Struktur der Daten weitere, individuelle Normalisierungsschritte not-
wendig sind. So kann es sinnvoll sein, doppelte Tokens zu entfernen. Um die To-
kens weiter zu normalisieren, kann es sich anbieten, bestimmte Abku¨rzungen oder
Fachausdru¨cke entweder durch die vollsta¨ndige Form oder durch eine festgelegte
eindeutige Abku¨rzung zu ersetzten. Dies tra¨gt dazu bei, dass beim spa¨teren Mat-
chen die A¨hnlichkeit nicht durch verschiedene Abku¨rzungen fu¨r ein und dasselbe
Wort vermindert wird.
2.1.2 Matching
Ziel des Matchings ist es, Paare (Korrespondenzen) von Objekten aus den beiden
Eingabeschemata zu finden, die sich zu einem bestimmten Grad a¨hneln. Dafu¨r
wird jedem Paar von Datensa¨tzen (c1, c2), wobei c1 aus dem ersten und c2 aus
dem zweiten Schema beziehungsweise der zweiten Ontologie (OA beziehungsweise
OB) stammt, ein A¨hnlichkeitswert sim im Bereich von 0 bis 1 zugeordnet. Dieser
Wert kann mittels verschiedener A¨hnlichkeits- und Distanzfunktionen, beispiels-
weise u¨ber die Substring- oder n-Gramm-A¨hnlichkeit, bestimmt werden [ES13,
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S.85-104]. Die Menge der berechneten Korrespondenzen wird als Mapping (MAB)
bezeichnet. In [GHKR11] wird fu¨r den Match-Operator folgende formale Definition
gegeben:
match(OA, OB) : OA ×OB →MAB
MAB = {(c1, c2, sim)|c1 ∈ OA, b ∈ OB}
Laut der Klassifikation der Matching-Techniken von Rahm und Bernstein [RB01]
beziehungsweise Euzenat und Shvaiko [ES13, S.77] kommen fu¨r das hier beschriebe-
ne Matching von Medikamenten hauptsa¨chlich sprach- und string-basierte Matching-
Verfahren in Frage. Dies ist damit zu begru¨nden, dass die Eingabedaten eine flache
Menge von Strings sind, die keine Hierarchie oder Struktur aufweisen. Dabei spielt
auch die Wahl der verwendeten Attribute eine entscheidende Rolle. Neben dem
Namen eines Objektes kann es, abha¨ngig von der Doma¨ne, wichtig sein auch Syn-
onyme zum Matching zu verwenden. So lassen sich zu dem Schmerzmittel Dolormin
zahlreiche Synonyme wie Novadol, Artofen, IBU-Ratiopharm oder Nurofen finden,
u¨ber die der enthaltene Wirkstoff Ibuprofen gefunden werden kann.
Mithilfe von string-basierten Matching-Techniken wird ein A¨hnlichkeitswert zwi-
schen zwei Strings berechnet, der die lexikographische A¨hnlichkeit der Stings an-
gibt. Beispiele solcher Methoden sind die Editierdistanz und die n-gram-A¨hnlich-
keit [ES13, S.79]. Fu¨r dieses Projekt werden zwei verschiedene Techniken ver-
wendet. Der Trigram-Algorithmus ist ein Verfahren zur A¨hnlichkeitsberechnung
zwischen zwei Strings. Dabei wird u¨ber diese ein Fenster der La¨nge 3 gescho-
ben. Die dadurch entstandenen Trigramme werden anschließend verglichen und
die A¨hnlichkeit der beiden Strings mittels des Dice-Koeffizienten ermittelt. Dieser
gibt den Anteil, der in beiden Zeichenketten vorkommenden Trigramme von der
Gesamtanzahl der Trigramme an. Dieses Verfahren ist gut geeignet, um Daten mit
geringen Schreibfehlern, wie fehlende oder vertauschte Buchstaben, zu matchen.
Das zweite verwendete Matching-Verfahren ist ein exakter Algorithmus, der zwei
identischen Strings den A¨hnlichkeitswert 1, allen anderen den A¨hnlichkeitswert 0
zuordnet.
Besonders bei sehr großen Datenmengen oder komplizierten A¨hnlichkeitsberech-
nungen ist es notwendig, den Matchingprozess mo¨glichst effizient zu gestalten, um
die Laufzeit des Workflows und die beno¨tigten Ressourcen mo¨glichst gering zu
halten. Um dies zu erreichen, kann man vor dem Matching den Suchraum ver-
kleinern [Rah11, S.11-13], also bestimmte Elemente oder sogar ganze Teile eines
Schemas vom Matching ausschließen, um weniger Elemente vergleichen zu mu¨ssen.
Das u¨bliche Vorgehen, um paarweise Korrespondenzen zu finden, ist jedes Element
des ersten Schemas mit jedem Element des zweiten Schemas zu vergleichen. Das
bedeutet in diesem Fall, dass die A¨hnlichkeit zwischen den Attributen des Ein-
gabedatensatzes mit denen jedes Eintrags der Arzneimittelverzeichnisse bestimmt
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werden muss. Um den Aufwand zu reduzieren, versucht man unno¨tige Verglei-
che zu vermeiden. Die theoretischen Grundlagen dazu stammen aus verschiedenen
Bereichen wie Entity Resolution, Schema- und Ontology-Matching und nennen
sich Pruning. Es gibt zwei grundlegende Ansa¨tze, welche beispielsweise in [Rah11,
S.11-13] erla¨utert sind. Der erste besteht darin, una¨hnliche Paare mithilfe eines ein-
fachen Algorithmus zu identifizieren und diese in folgenden, komplexeren Schritten
zu ignorieren. Der zweite Ansatz ist das partitionsbasierte Matching, bei dem die
Daten in Partitionen unterteilt und dann paarweise verglichen werden. Parallele
Ausfu¨hrung der Teilvergleiche macht den Ansatz sehr effizient, wa¨hrend bei der
sequentiellen Ausfu¨hrung Speicher gespart wird, da nicht auf alle Daten gleichzei-
tig zugegriffen wird.
Eine weitere Mo¨glichkeit die Laufzeit eines Workflows zu verku¨rzen ist das paral-
lele Matching [Rah11, S.13]. Dabei unterscheidet man zwischen der Inter-Matcher-
Parallelisierung und der Intra-Matcher-Parallelisierung. Die erste Methode basiert
auf der parallelen Ausfu¨hrung mehrerer unabha¨ngiger Matcher, wa¨hrend bei der
Intra-Matcher-Parallelisierung die Daten in Partitionen unterteilt und dann par-
allel von einem Matching-Algorithmus bearbeitet werden.
2.1.3 Wiederverwendung
Ein Weg die Qualita¨t eines Mappings zu verbessern, ist die Nutzung verschiedener
Formen der Wiederverwendung, auch Reuse genannt. Eine einfache Mo¨glichkeit
ist der Einsatz von Synonymdatenquellen oder Thesauri wie OpenThesaurus oder
WordNet. Dabei werden zu den Konzepten der Schemata Synonyme aus der Quel-
le als zusa¨tzliche Information fu¨r das Matching verwendet [GYS07, S.6], [MBR01,
S.3-4]. Angenommen man mo¨chte einem Vitamin D-Pra¨parat den Wirkstoff Cole-
calciferol zuordnen, so kann die Wahrscheinlichkeit eines Treffers mit dem Synonym
Calciferol verbessert werden.
Eine andere Mo¨glichkeit der Wiederverwendung ist es, weiteres Hintergrundwis-
sen nutzbringend einzusetzen [GSY06]. Je nach Doma¨ne ko¨nnen dies beispielsweise
Abku¨rzungsverzeichnisse oder Fachausdru¨cke sein, die ersetzt oder aus den Daten
herausgefiltert werden. In den LIFE-Medikamentendaten kommen zum Beispiel
verschiedene Schreibweisen und Abku¨rzungen der Darreichungsform
”
Tablette“
wie Tbl., Tab., Tabl. oder Tabletten vor. Zum Matching ist es vorteilhaft, all
diese Schreibweisen in eine Form z.B. Tablette zu u¨berfu¨hren.
Eine komplexere Art der Wiederverwendung ist die Komposition von Mappings
zu vorhandenen Zwischendatenquellen (Mediatordatenquellen). Die Verwendung
solcher indirekten Matchverfahren ist in vielen Bereichen zu finden. In den Life
Sciences gibt es eine Arbeit von Zhang und Bodenreider [ZB05], in der das direkte
Matching von der Adult Mouse Anatomical Dictionary (MA) zum NCI Thesaurus
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Abbildung 2.2: Schema der Verwendung einer Mediatorquelle
(NCI) mit dem indirekten Mapping u¨ber die Zwischendatenquelle Foundational
Model of Anatomy (FMA) verglichen wurde. Dabei stellten die Autoren fest, dass
die Verwendung von Mappings u¨ber eine Zwischendatenquelle eine gute, effizien-
te Alternative zum direkten Matching darstellt. A¨hnliche Ergebnisse wurden in
[ZB07] erzielt.
Beim kompositionsbasierten Matching werden Mappings von der Quell- sowie Ziel-
datenquelle zu einer Zwischendatenquelle verwendet (siehe Abbildung 2.2). Die-
se werden kombiniert, sodass ein Mapping von Quell- zu Zieldatenquelle erzeugt
wird. Fu¨r diesen Schritt ist die Verwendung des compose-Operators no¨tig, welcher
im Model Management Framework [BM07, Kapitel 6.1] definiert wurde. Mithil-
fe dieses Operators wird indirekt ein neues Mapping berechnet. Existieren eine
Korrespondenz von der Quelle zu einem Zwischenquellenobjekt c, sowie eine Kor-
respondenz von c zu einem Konzept der Zieldatenquelle, so werden diese zu einer
neuen Korrespondenz zusammengefu¨hrt. Dabei wird die Transitivita¨tseigenschaft
ausgenutzt, welche insbesondere fu¨r same-as- beziehungsweise equal -Beziehungen
gilt. Es ist zu beachten, dass die Komposition anderer Beziehungssemantiken, zum
Beispiel is-a mit part-of, nicht ohne Detailbetrachtung mo¨glich ist. In dieser Ar-
beit werden jedoch ausschließlich Mappings mit equal -Semantik betrachtet. Der
A¨hnlichkeitswert dieser neuen Korrespondenz kann auf Basis der Ausgangsa¨hnlich-
keiten der kombinierten Korrespondenzen mit Aggregationsfunktionen (aggSim)
wie Maximum (aggMax ) oder Durchschnitt (aggAvg) berechnet werden. Fu¨r die
formale Definition der Komposition zweier Mappings von Quelle A zu Zwischen-
quelle B und von B zur Zieldatenquelle C gilt laut [GHKR11]:
compose(MAB,MBC) : MAB ×MBC →MAC
MAC ={(a, c, aggSim(sim1, sim2))|a ∈ A, b ∈ B, c ∈ C :
∃(a, b, sim1) ∈MAB ∧ ∃(b, c, sim2) ∈MBC}
Durch die Kombination mehrerer Matchergebnisse, beispielsweise des direkten
Matchings und des Ergebnisses u¨ber die Zwischendatenquelle, besteht die Mo¨glich-
keit, die Qualita¨t des resultierenden Mappings zu steigern [DR02, S. 5-6], [Gro14,
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S.50-53]. Wenn beispielsweise ein indirektes Matching mit einem direkten Match-
Schritt kombiniert werden soll, kann der ebenfalls in [BM07] definierte extract-
Operator verwendet werden. Dieser ermo¨glicht es, aus einer Datenquelle A und
einem Mapping MAB von A zu einer Zieldatenquelle B eine reduzierte Version A
′
von A zu erstellen. A′ entha¨lt dann nur noch jene Instanzen beziehungsweise Kon-
zepte, zu denen keine Korrespondenzen in MAB enthalten sind. In [GHKR11] wird
der extract folgendermaßen definiert:
extract(A,MAB) : A×MAB → A′
A′ ={(a|a ∈ A, @b ∈ B : (a, b, sim) ∈MAB}
Die Wiederverwendung von Mappings spielt eine wichtige Rolle bei der Versionie-
rung von Daten. Dabei werden, beispielsweise fu¨r Ontologien, oft vorherige Map-
pings genutzt, um fu¨r eine neue Version nicht alle Korrespondenzen neu berechnen
zu mu¨ssen [Gro14, S.50-53]. Eine andere Art der Wiederverwendung von Mappings
ist die Nutzung bereits gefundener oder manuell erstellter Korrespondenzen. Dies
kann zu einer Verbesserung der Qualita¨t und Effektivita¨t des Matchings von neu-





Fluor“ abgespeichert und per Zugriff auf eine
Tabelle zugeordnet werden [LKDR07]. Eine komplexere Variante dieses Ansatzes
wa¨re ein Reuse-Repository, in dem Korrespondenzen zu Clustern von Objekten ab-
gelegt werden ko¨nnen. Fu¨r die Integration neuer Daten wu¨rde es reichen, diese zu
den Cluster -Repra¨sentanten zu matchen anstatt Mappings zu allen Datenquellen
zu berechnen.
2.1.4 Postprocessing
Je nachdem, ob ein oder mehrere Matching-Algorithmen verwendet werden, mu¨ssen
diese aggregiert werden. Das bedeutet, dass aus den A¨hnlichkeitswerten der ver-
schiedenen Mappings, beispielsweise durch Verwendung von Durchschnitt oder Ma-
ximum, ein kombinierter Wert errechnet wird. Auf der Grundlage dieser neuen
A¨hnlichkeitswerte wird anschließend entschieden, welche Paare als Match-Kan-
didaten beru¨cksichtigt werden, also zum Match-Ergebnis geho¨ren [DR02, S. 3-4]
[Gro14, S.43].
Die einfachste Mo¨glichkeit ist es, eine feste Grenze t (Threshold) festzulegen und
fu¨r das Ergebnis nur jene Paare zu wa¨hlen, deren A¨hnlichkeitswert diese Gren-
ze u¨bersteigt. Beim MaxN -Ansatz wa¨hlt man die N besten Korrespondenzen. Mit
Max1 erha¨lt man also das Paar, mit der gro¨ßten A¨hnlichkeit. Gibt es mehrere Kor-
respondenzen mit diesem Maximalwert, wird eine von ihnen zufa¨llig ausgewa¨hlt.
Wa¨hlt man ein gro¨ßeres N, erha¨lt man mehrere Ergebnisse. Beim MaxDelta-Ansatz
wa¨hlt man hingegen das Paar mit dem gro¨ßten A¨hnlichkeitswert maxSim und
zusa¨tzlich all jene, deren A¨hnlichkeit sich um weniger als einen Toleranzwert d von
maxSim unterscheiden. Dabei kann d als absoluter oder relativer Wert gewa¨hlt
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werden [Gro14, S.43-44]. Sowohl bei MaxN, als auch bei MaxDelta ist es mo¨glich
die Selektion einseitig oder von beiden Seiten durchzufu¨hren. Bei einer beidseitigen
Selektion mit Max1, wird jeweils nur die beste Korrespondenz von den Quelldaten
zum Zieldatensatz und umgekehrt auch nur die beste Korrespondenz von Ziel zu
Quelle in das resultierende Mapping u¨bernommen. Bei einer einseitigen Selektion
wird jeweils nur die beste Korrespondenz von der Quelle zum Ziel oder von Ziel zur
Quelle gesucht. Wieviele Korrespondenzen in umgekehrter Richtung existieren, ist
dabei irrelevant. Da die Selektionsverfahren unterschiedliche Vor- und Nachteile
haben, ist es auch mo¨glich sie zu kombinieren. So ko¨nnte man mittels einer Kom-
bination von MaxN und dem Threshold -Ansatz eine gewisse Anzahl (≤ N) an
Kandidaten auswa¨hlen, die u¨ber einer gewa¨hlten Minimala¨hnlichkeit liegen.
2.2 GOMMA
GOMMA (Generic Ontology Matching and Mapping Management) ist eine gene-
rische Infrastruktur, die an der Abteilung fu¨r Datenbanken der Universita¨t Leipzig
entwickelt wurde, um Ontologien effizient zu matchen und ihre Evolution analy-
sieren zu ko¨nnen [KGHR11]. Dabei lag der Fokus insbesondere auf Life-Science
Ontologien, die zum einen sehr umfangreich sein ko¨nnen und zum anderen per-
manent A¨nderungen unterliegen, da auf diesem Gebiet sta¨ndig neue Erkenntnisse
erlangt werden. Die Infrastruktur ist generisch, sodass auch die Verwendung von
Ontologien und Schemata aus anderen Sachgebieten mo¨glich ist.
Durch seinen modularen Aufbau gestattet GOMMA eine flexible Anpassung und
Erweiterung im Sinne des jeweiligen Problems. Zudem umfasst es Funktionen zum
parallelen Matching unter Verwendung mehrerer Rechnerknoten, die sich positiv
auf die Laufzeit und den beno¨tigten Speicher pro Rechenknoten auswirken. Dies
ist besonders bei großen Ontologien ein nicht zu vernachla¨ssigender Punkt. Wei-
terhin ko¨nnen bereits gefundene Mappings wiederverwendet und una¨hnliche Teile
der Ontologien vom Matching ausgeschlossen werden. Neben dem direkten Mat-
ching, wird auch indirektes Matching durch Komposition vorhandener Mappings
zu Zwischendatenquellen unterstu¨tzt.
GOMMA ist eine 3-Ebenen Architektur (sieht Abbildung 2.3). Die unterste Ebe-
ne (Repository Level) dient der Verwaltung der verschiedenen Ontologieversio-
nen, Mappings und Entities. Daten ko¨nnen in verschiedenen Formaten, wie dem
OBO Flat File Format oder OWL, in eine relationale Datenbank, das GOMMA-
Repository, importiert werden. Zur Verarbeitung der Daten aus dem Repository
wird u¨ber die funktionellen Komponenten (2. Ebene
”
functional component level“)
auf verschiedene Funktionalita¨ten zugegriffen. Die Match-Komponente ermo¨glicht
beispielsweise die Erstellung von Ontologiemappings. Um auch komplexe Work-
flows effizient ausfu¨hren zu ko¨nnen, bietet GOMMA die Mo¨glichkeit der Intra-
18
2.3 Evaluierungsmaße
Abbildung 2.3: Infrastruktur von GOMMA
oder Inter-Parallelisierung. Durch Berechnung eines DIFFs kann ein Evolutions-
mappings bestimmt werden. Die Analyse der Evolution einer Ontologie erfolgt
mit dem Modul Evolution. Diese einzelnen Teile ko¨nnen kombiniert und mithilfe
implementierter APIs komfortabel genutzt werden. Diese Grundstruktur wird in
Applikationen, wie OnEx oder COntoDiff (siehe 3. Ebene
”
tool level“), verwendet.
GOMMA nahm 2012 erfolgreich an der Ontology Alignment Evaluation Initiative,
kurz OAEI, teil. In den Bereichen Anatomy und Library konnte mit GOMMA die
beste Qualita¨t erreicht werden und auch bezu¨glich der Ausfu¨hrungszeiten wurden
sehr gute Ergebnisse erzielt.
Dank seiner generischen Struktur ist GOMMA dafu¨r geeignet, ein Mapping zwi-
schen den Eingabedaten des LIFE-Instituts und der ATC-Wirkstoffklassifikation
zu bestimmen. Dazu mu¨ssen die Daten zuerst mittels eines Importers in das GOM-
MA Repository geladen werden. Anschließend wird ein Workflow erstellt und eva-
luiert, um ein mo¨glichst gutes Mapping zwischen den beiden Datenschemata zu
finden.
2.3 Evaluierungsmaße
Fu¨r die Evaluierung der Ergebnisse bezu¨glich der Qualita¨t werden in dieser Arbeit
Precision, Recall und F-Measure ausgewertet. Dabei wurde auf die entsprechen-
den Definitionen aus [ES13, S. 300-305] zuru¨ckgegriffen. Zur Erla¨uterung dieser
Begriffe ist es notwendig, die Ergebnisse eines Match-Workflows zu kategorisieren
(siehe Abbildung 2.4). Dafu¨r beno¨tigt man zum einen das erstellte Mapping M und
zum anderen ein Referenzmapping (bestenfalls ein perfektes Mapping PM bezie-
hungsweise einen Goldstandard), dass alle zu findenden Korrespondenzen entha¨lt.
Diese werden verglichen. Zum einen gibt es true positives (TP), das sind Zuord-
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Abbildung 2.4: Kategorisierung der Korrespondenzen
nungen, die sowohl in PM , als auch in M enthalten und damit korrekt sind.
Die Korrespondenzen, die hingegen nur im PM enthalten sind, also im Workflow
nicht gefunden wurden, werden als falsch negative Korrespondenzen, kurz FN,
bezeichnet. Die dritte Klasse bilden die falsch positiven Korrespondenzen (FP),
die beim Matching gefunden wurden, obwohl sie nicht in PM enthalten sind. Die
u¨brigen Korrespondenzen heißen true negatives (echt negative Korrespondenzen,
TN). Unter Precision versteht man den Anteil der echt positiven Korresponden-
zen an der Gesamtanzahl der in M enthaltenen Korrespondenzen. Sie gibt an, wie
groß der Anteil der korrekten Korrespondenzen an der Gesamtanzahl der in M
enthaltenen Korrespondenzen ist. Die Precision ist hoch, wenn viele echt positi-
ve und wenige falsch positive Korrespondenzen auftreten. Als Recall bezeichnet
man den Anteil der in M enthaltenen Korrespondenzen von der Gesamtanzahl der
zu findenden Zuordnungen (Anzahl der Korrespondenzen in PM). Das heißt der
Recall ist umso ho¨her, je mehr, der in PM angegeben Korrespondenzen von der
Matchingmethode gefunden werden. Dies spiegelt sich in einer großen Anzahl von
TP und wenigen FN wieder. In Formeln ausgedru¨ckt:
Precision =
|TP |
|TP ⋃FP | und Recall = |TP ||TP ⋃FN | .
Zusa¨tzlich wird das F-Measure als harmonisches Mittel von Precision und Recall
bestimmt:
F −Measure = 2 · Precision ·Recall
Precision+Recall
Um hohe F-Measure-Werte zu erreichen, mu¨ssen sowohl Precision als auch Recall
hoch sein. Wird beispielsweise ein sehr hoher Recall in Kombination mit einer
niedrigen Precision erreicht, so resultiert dies in niedrigen F-Measure-Werten.
2.4 Verwandte Arbeiten
Obwohl die korrekte Zuordnung von Medikamentennamen besonders fu¨r Forsch-
ungszwecke sowie aus medizinischer Sicht sehr wichtig ist, finden sich nur wenige
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Arbeiten auf diesem Gebiet. Wa¨hrend der Recherche fu¨r diese Arbeit wurden je-
doch zwei besonders relevante verwandte Arbeiten [LKDR07, PKUNB11] gefun-
den, auf die spa¨ter in diesem Kapitel genauer eingegangen wird.
In den USA wurde 2001 die sogenannte RxNorm [NZK+11] als Projekt der NLM
(National Library of Medicine) eingefu¨hrt. Ziel ist es damit, alle in den USA zu-
gelassen, verschreibungspflichtigen Medikamente abzudecken [HFB+07, S.5]. Die
RxNorm entha¨lt die standardisierte Form der Medikamente, welche zusa¨tzlich mit
anderen gebra¨uchlichen Namen fu¨r dieses Medikament verknu¨pft sind. Dafu¨r ist es
wichtig zu wissen, dass viele Medikamente nicht nur einen Namen haben. Sobald
das Patent eines Medikaments, das unter dem Markennamen bekannt ist abla¨uft,
werden oft Nachahmerpra¨parate, sogenannte Generika, hergestellt. Diese sind, bis
auf mo¨gliche geringe Abweichungen, identisch mit dem urspru¨nglichen Medika-
ment, jedoch wesentlich gu¨nstiger. Generika werden oft unter dem internationalen
Freinamen des Wirkstoffes, in Kombination mit dem Herstellernamen vermarktet.
Teilweise erhalten sie auch einen vollkommen neuen Namen. Ein in Deutschland
sehr bekanntes Beispiel dafu¨r sind die Acetylsalicylsa¨ure-haltigen Pra¨parate, wel-
che von der Bayer AG entwickelt wurden. Der Wirkstoff ist heute vor allem unter
dem Namen Aspirin bekannt und wird mittlerweile in vielen Generika wie ASS Ra-
tiopharm eingesetzt. All diese mo¨glichen Namensvarianten fu¨r Medikamente sind
in der RxNorm gespeichert. Mithilfe dieser Standardisierung ist es nun mo¨glich
verschiedene heterogene Systeme, die mit Medikamentennamen arbeiten, zu ver-
knu¨pfen.
In Europa erfolgt die Klassifizierung von Medikamenten gro¨ßtenteils mithilfe der
ATC-Codes (na¨here Informationen in Abschnitt 3.2). Es gibt bereits Projekte,
die versuchen eine Bru¨cke zwischen diesen zwei unterschiedlichen Systemen zu
schlagen. So entwickelten Bodenreider et al. ein Verfahren zum Matchen der ATC-
Eintra¨ge, insbesondere der konkreten Medikamente und Wirkstoffe, zu den entspre-
chenden Wirkstoffnamen der RxNorm [WB12]. Dabei konnten sie, mittels Norma-
lisierung und anschließendem exakten Matching, fu¨r circa 77% der ATC-Eintra¨ge
eine korrekte Korrespondenz ermitteln. Kombi-Medikamente mit mehreren Wirk-
stoffen, wurden vom Matching ausgeschlossen. Probleme bereiteten vor allem un-
spezifische Labels, die in der RxNorm konkreter beschrieben sind und die teilweise
sehr unterschiedlichen Sachbereiche der beiden Datensa¨tze. In der darauf aufbau-
enden Arbeit [BT13] folgte die Diskussion, inwiefern ATC- und DDD-Angaben
(Angaben zur definierten Tagesdosis) geeignet sind, um amerikanische Medikamen-
tenverordnungslisten zu analysieren. Dafu¨r wurden auch die DDD-Angaben des
ATC-Codes mit den
”
routes of administration“ der RxNorm abgeglichen. Letzt-
endlich konnte damit fu¨r circa die Ha¨lfte der Wirkstoffe aus der RxNorm und der
ATC-Klassifikation eine korrekte Korrespondenz gefunden werden.
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In [WRC+13] wurde dieser Ansatz auf die pharmakologischen Klassen u¨bertragen.
Diese Arbeit befasst sich damit, die Klassen der ATC-Codes aus den ho¨heren Ebe-
nen der ATC-Klassifikation zu den Descriptors und Supplementary Chemical Re-
cords von MeSH zu matchen. Ausgenommen waren jene ATC-Klassen, die sich auf
Wirkstoffkombinationen beziehen. MeSH (Medical Subject Headings) ist ein The-
saurus der NLM, der unter anderem zum Indexieren von Publikationen im lebens-
wissenschaftlichen Bereich, zum Beispiel fu¨r PubMED, genutzt wird. Auf oberster
Ebene dieses hierarchisch aufgebauten Thesaurus, finden sich etwa 27.149 Descrip-
tors (Hauptu¨berschriften), die mit 218.000 entry terms (Synonyme/ Hilfswo¨rter)
angereichert sind. Zusa¨tzlich kann auf 219.000 Supplementary Chemical Records
(SCR) zugegriffen werden, die einen eigenen Thesaurus bilden. Bei diesem Pro-
jekt nutzten die Autoren den Umstand, dass die Medikamente von MeSH bereits
in der RxNorm integriert sind. Zusa¨tzlich kamen die in [WB12] und [BT13] be-
rechneten Mappings zum Einsatz. Es wurde sowohl mit lexikalischem, als auch
Instanz-basiertem Matching gearbeitet, was zu insgesamt 343 Korrespondenzen
zwischen ATC-Klassen und MeSH Descriptors beziehungsweise SCR fu¨hrte. Die
Autoren stellen in ihrer Arbeit eine genauere Evaluierung fu¨r zuku¨nftige Arbeiten
in Aussicht.
Die RxNorm ist fu¨r den US-amerikanischen Arzneimittelmarkt konzipiert [HFB+07].
Da sich sowohl Hersteller, als auch Arzneimittelzulassungen in Deutschland und
Amerika unterscheiden, scheint es nicht zielfu¨hrend die RxNorm fu¨r das Matching
der LIFE-Medikamente zu verwenden. Es ist davon auszugehen, dass einerseits vie-
le in der RxNorm enthaltene Medikamente auf dem deutschen Arzneimittelmarkt
nicht vorhanden sind und andererseits von Probanden angegebene Pra¨parate in
der RxNorm nicht vorkommen. Es ist jedoch sinnvoll, einige eng verwandte ame-
rikanische Forschungsprojekte zu betrachten und die dort gewonnenen Kenntnisse
in diese Arbeit einzubeziehen.
Spasic´ et al [SSKN10] arbeiteten in ihrem Projekt daran, Informationen zu Medi-
kamenten (Name, Dosis, Einnahmeregel, Dauer der Einnahme u.s.w.) aus Patien-
tenakten herauszufiltern. Dabei verwendeten sie zum Erkennen der Medikamen-







Zusa¨tzlich tragen einige dieser Endungen auch zusa¨tzliche Informationen in sich
und ko¨nnen somit auf bestimmte Medikamentengruppen hindeuten. Die Endung
”
-cillin“ weist zum Beispiel auf verschiedene Penicilline, wie das Pra¨parat Amoxi-
cillin hin 1 2. Die im Anschluss vorgestellten Projekte gehen von einer a¨hnlichen






In ihrem Projekt verarbeiteten Levin et al. [LKDR07] Freitexteintra¨ge zu Medi-
kamentendaten aus 64.173 elektronischen Krankenakten, davon 49.518 Datensa¨tze
als Trainingsdaten und 14.655 Datensa¨tze zur Validierung. Zuerst wurde versucht,
jedem Generika seinen entsprechenden Markennamen zuzuordnen. Im na¨chsten
Schritt folgte die Erstellung einer sogenannten HintsList, in der medizinische Fach-
ausdru¨cke, Abku¨rzungen und, nach Evaluierung der Trainingsdaten, auch typische
Fehlschreibungen und in der RxNorm fehlende Pra¨parate enthalten sind. Um falsch
positive Zuordnungen auszuschließen, wurden die Eingabedaten von nicht relevan-
ten Wo¨rtern, wie Kommentaren der A¨rzte, befreit. Dazu kam eine sogenannte
IgnoreList, basierend auf einer Stoppwortliste und Informationen aus der Evalu-
ierung der Trainingsdaten, zum Einsatz. Mit deren Hilfe konnten die enthaltenen
”
leeren“ Wo¨rter aus den Datensa¨tzen entfernt werden. Sowohl HintsList, als auch
IgnoreList wurden mithilfe einer genauen Analyse der Trainingsdaten auf den Ein-
gabedatensatz angepasst. Es schloss sich das Herausfiltern der Satzzeichen sowie
die Bildung von Worttokens an. Diese wurden mithilfe von Metaphone mit der
RxNorm abgeglichen. Metaphone ist ein an Soundex angelehnter Algorithmus, der
ein Wort basierend auf der englischen Betonung kodiert. Nachdem alle Wo¨rter der
Hints- und IgnoreList ersetzt beziehungsweise entfernt waren, wurden die Tokens
mittels Metaphone erst mit den generischen, dann den Markennamen und schließ-
lich mit den mittels Metaphone kodierten RxNorm-Namen abgeglichen. Nachdem
die Arbeit mit den Trainingsdaten beendet war, enthielt die HintsList 418 und
die IgnoreList 446 Eintra¨ge. 7.1% der Trainingsdaten und 7.7% der Datensa¨tze
zur Validierung konnten nicht zugeordnet werden und wurden somit als
”
unmat-
ched“ klassifiziert. Zur Evaluierung der Qualita¨t lag kein Referenzmapping vor,
daher wurden einige Fehlerquoten manuell fu¨r die verha¨ltnisma¨ßig keine Menge
von 1000 Korrespondenzen berechnet und anschließend auf die Gesamtmenge von
knapp 15.000 gefundenen Korrespondenzen hochgerechnet. Unter Verwendung der
so gescha¨tzten Fehlerquoten, wurde auf dem Validierungsdatensatz ein Recall von
92.2% sowie eine Precision von 98.8% ermittelt.
Eine a¨hnliche Arbeit verfassten Peters et al. [PKUNB11]. Das Ziel dieses Teams
war die Entwicklung einer Matching-Methode von Arzneimittelnamen aus Medi-
kamentenformularen zur RxNorm. Dabei sollten die Korrespondenzen na¨herungs-
weise bestimmt und daraus ein Ranking erstellt werden. Zur Verarbeitung standen
insgesamt 17.164 Datensa¨tze zur Verfu¨gung, die in einen Trainingsdatensatz mit
5.566 Eintra¨gen und zwei Validierungsdatensa¨tze (2.679 und 10.266 Eintra¨ge) auf-
geteilt wurden. Wie bei Levin et al. erfolgte auch hier zuerst die Tokenisierung
der Strings. Sowohl die Eingabedaten, als auch die RxNorm-Terme wurden nor-
malisiert und die entstandenen Tokens alphabetisch sortiert. Anschließend konn-
ten aus den Termen die eigentlichen Medikamentennamen herausgefiltert und mit
den RxNorm-Termen verglichen werden. All jene Datensa¨tze, fu¨r die danach kei-
ne Korrespondenz vorlag, wurden weiterverarbeitet. Zuerst erfolgte eine strengere
Normalisierung. Tokens aus Zahlen und Buchstaben, die bisher nicht von einem
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Leerzeichen getrennt waren, wurden zerteilt. Daran schloss sich eine erneute al-
phabetische Sortierung an. Abku¨rzungen wie tab fu¨r tablet wurden ersetzt und
eine Rechtschreibkorrektur vorgenommen. Falls es nicht mo¨glich war einen Medi-
kamentennamen zu identifizieren, wurde versucht, durch Entfernen aller Terme zur
Dosierung und Verabreichungsform, zumindest einen Teil des Medikamentennames
zu erhalten. Es folgte ein Vergleich aller Medikamentennamen mit den Termen der
RxNorm, um mo¨gliche Kandidaten zu finden. Die Berechnung der A¨hnlichkeit der
Strings erfolgte mithilfe des Jaccard Koeffizienten. Die Rankingliste umfasst jeweils
maximal die Top-20 Kandidaten zu einem Eingabedatensatz. Zu den verwendeten
Medikamenteneintra¨ge lagen bereits Zuordnungen zu den klinischen Medikamenten
vor, die als Referenzmapping genutzt wurden. In der Evaluierung wurde jeweils
der Recall fu¨r die Rankingpositionen bestimmt. Fu¨r 92.8% der Trainingsdaten
wurde ein Match gefunden, davon war in 76.8% das richtige Medikament der Top
1-Kandidat. In 92.9% war der richtige Medikamentenname unter den Top 3. Im
ersten Validierungsdatensatz wurde fu¨r 83.8% der Daten ein Match gefunden, da-
von war in 67.9% der Fa¨lle der Top 1-Kandidat richtig und zu 90% war der Treffer
in den Top 3. Im zweiten Validierungsset wurden 90.5% der Medikamente zugeord-
net, davon war der Top 1-Treffer in 84.8% korrekt, 96.2% der Treffer waren unter
den Top 3. Es zeigte sich, dass die Rechtschreibkontrolle nur wenig Verbesserung
brachte und die Terme teilweise zusa¨tzlich verfremdete.
2.5 Abgrenzung der eigenen Arbeit
Zur Abgrenzung dieser Arbeit, wird diese mit den im vorherigen Kapitel vor-
gestellten, eng verwandten Arbeiten von Levin et al. [LKDR07] und Peters et
al.[PKUNB11] verglichen. Zur besseren Anschauung sind die wichtigsten Fakten
zu den vorgestellten Projekten sowie die, in dieser Arbeit verwendeten Methoden
in Tabelle 2.5 zusammengefasst. Beide verwandte Arbeiten enthalten wichtige Er-
kenntnisse, auf die in dieser Arbeit aufgebaut wird. Es stellte sich heraus, dass die
Verwendung mo¨glichst vieler Synonyme fu¨r eine gute Qualita¨t ausschlaggebend
ist. Da die RxNorm mehrere Arzneimittelverzeichnisse integriert, ist diese Vielfalt
dort gegeben. Wie bereits erwa¨hnt, ist die RxNorm jedoch auf den amerikanischen
Arzneimittelmarkt zugeschnitten, sodass fu¨r diese Arbeit stattdessen verschiede-
ne europa¨ische Quellen verwendet werden. Dies hat zur Folge, dass zusa¨tzlich zur
Entwicklung des Workflows geeignete Datenquellen gefunden, in ein einheitliches
Format gebracht und importiert werden mu¨ssen. Dadurch wird anders, als in den
vorgestellten Arbeiten, hier auch die Kombination und Aggregation der Mappings
der einzelnen Quellen na¨her untersucht. Da in den verwendeten deutschen Daten-
quellen zudem keine Unterscheidung zwischen Generika und Markennamen vor-
liegt, ist auch eine dementsprechenden Anpassung des Matching-Schritts, wie in
[LKDR07], nicht mo¨glich.
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In den verwandten Arbeiten stellte die Normalisierung einen Schwerpunkt dar.
Neben einem umfangreichen generischen Preprocessing wurde in beiden Projek-
ten auch mit doma¨nenspezifischen und teilweise selbst generierten Informationen
(zum Beispiel HintsList und IgnoreList) gearbeitet. An diese Idee wird hier ange-
knu¨pft und ein komplexes, fu¨r die deutsche Sprache geeignetes Preprocessing er-
stellt. Die vorgestellten Matchverfahren basierten auf Klanga¨hnlichkeit [LKDR07]
beziehungsweise der A¨hnlichkeit von Tokenmengen [PKUNB11]. In dieser Arbeit
wird in erster Linie die Stringa¨hnlichkeit der Medikamentennamen (Trigramtoken-
A¨hnlichkeit mit Dice-Koeffizient beziehungsweise exaktes Matching) verwendet.
Zusa¨tzliche Informationen, wie die Darreichungsform, werden zur Entscheidungs-
hilfe und Selektion in der Nachverarbeitung genutzt. In der Arbeit von Levin et al.
wurden einfache Ansa¨tze zur Verwendung von Hintergrundinformationen (Hints-
List und IgnoreList) verwendet. Im Unterschied dazu werden in dieser Arbeit auch
komplexere Methoden, wie die Wiederverwendung von Mappings zu Zwischenda-
tenquellen eingesetzt.
Somit werden im Rahmen dieser Arbeit die Erkenntnisse zum Einsatz von do-
ma¨nenspezifischem Wissen genutzt, sowie komplexe Wiederverwendungsmetho-
den, wie sie im Bereich des Ontologiematchings eingesetzt werden (vergleiche Ka-
pitel 2.1.3), in den Workflow integriert. Zur Erstellung des Workflows wurde in den
diskutierten Arbeiten vor allem mit open-source Anwendungen und Datenquellen
(zum Beispiel RxNorm und RxNorm API) gearbeitet. In dieser Arbeit wird fu¨r
das Matching von LIFE Medikamenten zu ATC-Codes die generische Infrastruk-
tur GOMMA verwendet und um doma¨nenspezifische Methoden erweitert. Neben
online-verfu¨gbaren Ressourcen wie Mediguard und Abku¨rzungsverzeichnissen wer-
den auch lizenzierte Datenquellen wie die Gelbe Liste verwendet.
In [LKDR07] erfolgt durch die Verwendung der RxNorm-API bereits wa¨hrend der
Normalisierung eine starke Anpassung des Workflows an die RxNorm. Der Aus-
tausch dieser Zieldatenquelle ist somit nicht mo¨glich. Der Workflow fu¨r das Mat-
ching der Medikamentendaten von LIFE zu den ATC-Codes wurde durch generi-
sche Verfahren in Kombination mit medikamentenspezifischen Methoden flexibel
gestaltet, sodass er fu¨r verschiedene Medikamentendatenquellen genutzt werden
kann. Er ko¨nnte daher auch in weiteren Projekten, die keine ATC-Codes verwen-
den zum Einsatz kommen. In [PKUNB11] erfolgte die Evaluierung lediglich u¨ber
den Recall fu¨r verschiedene Rankingpositionen. Levin et al. [LKDR07] berechneten
zahlreiche Evaluierungsmaße. Aufgrund des fehlenden Referenzmappings wurden
die Ergebnisse jedoch teilweise manuell fu¨r eine geringe Auswahl von Datensa¨tzen
bestimmt und anschließend fu¨r das Gesamtergebnis hochgerechnet. Fu¨r die Evalu-
ierung der Ergebnisse des LIFE-Medikamentenmatchings steht hingegen ein, von
Experten erstelltes Referenzmapping zur Verfu¨gung, auf dessen Basis Precision


















Abbildung 2.5: Zusammenfassungen der verwandten Arbeiten und dieses Projektes
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3.1 Medikamenteneingaben in LIFE
Wie in der Einleitung bereits erwa¨hnt, ist das Leipziger Forschungszentrum fu¨r
Zivilisationserkrankungen eine große epidemiologische Studie, die sich mit ver-
schiedenen Volkskrankheiten befasst. Im Rahmen dieses Projektes wurden 21.500
Leipziger zu ihren Lebensbedingungen befragt sowie klinisch und bioanalytisch
untersucht. Die dabei aufgenommenen Daten sind in zwei Populationen (Kinder
und Erwachsene) unterteilt. In diesem Abschnitt wird nun na¨her auf die eigentli-
chen Prozesse der Datenerhebung, -verwaltung und Qualita¨tskontrolle eingegangen
[GSH+14]. Zur Veranschaulichung ist die Struktur des LIFE-Projekts in Abbildung
3.1 grafisch dargestellt.
Abbildung 3.1: Aufbau der Datenerfassung bei LIFE [KKK+13]
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Zur Aufnahme der Probandendaten stehen zwei Systeme zur Verfu¨gung. Zum einen
die frei erha¨ltliche Software LimeSurvey. In dieser Online-Umfrage-Applikation
ko¨nnen die Antworten direkt wa¨hrend der Untersuchung, Befragung oder Fra-
gebogenbeantwortung vom medizinischen Personal beziehungsweise den Selbst-
ausfu¨llern eingegeben werden. Zum anderen wird TeleForm genutzt. Teleform ist
ein kommerzielles Produkt, dass es ermo¨glicht, Daten aus gescannten Papierfomu-
laren auszulesen. Bei beiden Erhebungsformen wird jedem Prozess, bei dem Daten
erzeugt werden, eine eindeutige Datenquellprozess-Nummer, kurz DQP-Nummer,
zugeordnet. Mit diesem System wurden auch die Daten der Medikamentenstudie
von LIFE erfasst. Einige Beispieldatensa¨tze aus den von LIFE erfassten Daten
sind in Abbildung 3.2 zu sehen.
Eingabename Dosis Darreichungsform Einnahmeregel
Eisen Saft ta¨glich
Falithrom 3 mg Tbl nach INR(1/2tgl)
Capto HEXAL 12,5 mg Tablette 1-0-1
Staloral 300 Birke Allergenextrakt aus Birkenpollen Tropfen sublingual 4 ggt-0-0
Viani mite 50µg/100 Spray 1-0-1 Hub
Kontrazeptivum ? Tablette 0-0-1
Abbildung 3.2: Eingabedaten des LIFE-Institut
In der anschließenden Phase werden die aufgenommenen Daten, in diesem Fall
Arzneimittelinformationen, strukturell vereinheitlicht. Dieser Schritt ist notwen-
dig, da sich die Formulare und Items mit der Zeit a¨ndern und daher eine Anglei-
chung der verschiedenen Versionen erforderlich ist. Zur Qualita¨tskontrolle werden
unvollsta¨ndige Datensa¨tze, Duplikate sowie strukturelle Inkonsistenzen automa-
tisch erkannt. Wie in Abbildung 3.2 zu erkennen ist, sind die Eingabedaten auch
nach diesem Schritt noch stark heterogen. Neben Tipp- und Rechtschreibfehlern
sind die einzelnen Attribute (Eingabename, Dosis, Darreichungsform und Einnah-
meregel) nicht normalisiert. Die Dosis wird in verschiedensten Einheiten angege-
ben, teilweise fehlen Angaben oder wurden an andere Attribute angeha¨ngt. Die
Darreichungsformen sind nicht normalisiert, sodass verschiedene Abku¨rzungen und
Schreibweisen fu¨r eine Darreichungsform zu finden sind. Beispielsweise wird die In-
formation, dass es sich um Tabletten handelt teilweise abgeku¨rzt, ausgeschrieben
oder weggelassen. Gleiches gilt fu¨r die Angaben zur Einnahmeregel. Diese grob
bereinigten Daten werden abschließend in die Datenbank des LIFE-Institutes ge-
laden, um fu¨r die Auswertung oder weitere Verarbeitung, wie das Matching zu
Wirkstoffen, zur Verfu¨gung zu stehen. In der Datenbank kann dann, mithilfe eines





Aconitum D6 (Globuli) Homo¨opathika und Anthroposophika V60
Ibuflam 600 Ibuprofen M01AE01
Oybos 12% Omega tgl. Vaseline und Fett-haltige Mittel D02AC
Thuja unbekannt Z
Abbildung 3.3: Manuelles Mapping des LIFE-Institut
Die Tabelle aus Abbildung 3.3 entha¨lt einen Ausschnitt des von LIFE manuell
erstellten Mappings. Darin wurden 728 Eingabedatensa¨tze zuerst einem von LIFE
erstellten, korrigierten Namen und anschließend dem entsprechenden Wirkstoffen
und damit ATC-Codes zugeordnet. Problematisch ist dabei, dass diese korrigierten
Namen aus keiner spezifischen Quelle stammen und daher keinem Standard ent-
sprechen. Vielmehr sind sie eine Mischung aus Wirkstoffbezeichnungen und leicht
normierten Eingabenamen. Zudem konnte das manuelle Mapping nur fu¨r knapp
25% der Datensa¨tze erstellt werden, sodass nicht zu jedem Datensatz der zuzuord-
nende Wirkstoff vorliegt. Wa¨hrend des manuellen Matchings wurden zusa¨tzliche
ATC-Codes, beispielsweise die Klasse
”
Z“ fu¨r Datensa¨tze, die nicht zugeordnet
werden konnten, eingefu¨hrt. Diese Codes existieren in dieser Form nicht in der ori-
ginal ATC-Klassifikation [dAW15]. Aus diesen Gru¨nden kann das Mapping nicht
unmittelbar als perfektes Mapping verwendet werden, sondern wird lediglich als
Referenzmapping zur Evaluierung des Matchingverfahrens angesehen. Die 72 be-
troffenen Korrespondenzen zu unzula¨ssigen ATC-Klassen wurden nicht in dieses
original Referenzmapping integriert.
3.2 Der ATC-Code
Die Anatomisch-Therapeutisch-Chemische (ATC) Klassifikation mit definierten
Tagesdosen (DDD, Defined Daily Doses) wird seit 2004 ja¨hrlich vom Deutschen
Institut fu¨r medizinische Dokumentation und Information, kurz DIMDI, heraus-
gegeben [DIM]. Die deutsche Version (siehe 3.4) basiert auf der internationa-
len ATC/DDD-Klassifikation der World Health Organization (WHO) und wird
ja¨hrlich vom wissenschaftlichen Institut der AOK, kurz WIdO, auf den deutschen
Arzneimittelmarkt zugeschnitten und im Auftrag des Bundesgesundheitsministe-
riums herausgegeben. Ein ATC-Code ist eine amtliche Klassifikation fu¨r pharma-
kologische Wirkstoffe, die nach Organ oder Organsystem, auf das sie einwirken,
und nach ihren chemischen, pharmakologischen und therapeutischen Eigenschaften
klassifiziert sind. Die Arzneimittel werden auf fu¨nf Ebenen in verschiedene Grup-
pen eingeteilt [GKV09, S.21]. Auf der obersten Ebene gibt es 14 Hauptgruppen
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mit pharmakologischen/therapeutischen Untergruppen (2.Ebene). Auf der 3. und
4. Ebene finden sich die chemischen/pharmakologischen/therapeutischen Unter-
gruppen. Die 5. Ebene entha¨lt die chemischen Wirkstoffe. Je nach Hierarchiestufe
hat der ATC-Code eine La¨nge von einem bis zu sieben Zeichen (siehe Abbildung
3.4). Auf oberster Ebene besteht der ATC-Code lediglich aus einem Zeichen (z.B.
A fu¨r ALIMENTA¨RES SYSTEM UND STOFFWECHSEL). Mit der Genauigkeit
der Wirkstoffangabe wa¨chst auch die La¨nge des Codes. Die definierte Tagesdosis
(DDD) ist ein angenommener Mittelwert fu¨r die Tagesdosis eines Erwachsenen
und kann daher von der tatsa¨chlichen Einnahmedosis eines Patienten abweichen.
Aufgrund des Abstraktionsgrades der Wirkstoffklassen und des u¨bersichtlichen
Aufbaus la¨sst sich die ATC-Klassifikation als einfache Taxonomie einordnen und
ist somit eine relativ ausdrucksschwache Ontologie.
Um spa¨ter die Zuordnung des Wirkstoffes beziehungsweise ATC-Codes zu dem
jeweiligen Medikament vornehmen zu ko¨nnen, wird in dieser Arbeit die im GKV-
Arzneimittelindex verwendete Version des ATC-Codes vom 1.1.2014 verwendet.
Sie ordnet einer ATC-ID den zugeho¨rigen ATC-Code und -Namen zu. Zudem sind










5 A01AA Mittel zur Kariesprophylaxe
6 A01AA01 Natriumfluorid 1,1 mg O 0.5
mg Fluorid
7 A01AA02 Natriummonofluorphosphat




12 A01AA51 Natriumfluorid, Kombinationen
13 A01AB Antiinfektiva und Antiseptika zur oralen Lokal-
behandlung




Die Stammdatei plus des GKV-Arzneimittelindex ist ein, seit 1980 existierendes,
Forschungsprojekt basierend auf der Analyse von Rezeptabrechnungsdaten nach
§300 SGB V und beinhaltet sowohl Arzneimittel als auch medizinische Hilfsmittel
wie Verbandszeug, die u¨ber Apotheken erha¨ltlich sind. Insgesamt beinhaltet die
Stammdatei Plus Informationen zu mehr als 100.000 Fertigarzneimitteln und u¨ber
450.000 Nicht-Fertigarzneimitteln. Die Wirkstoffe werden in einer, an den deut-
schen Markt angepassten Version des ATC-Codes klassifiziert. In den Fa¨llen, in
denen diese von der amtlichen Norm (DIMDI, Januar 2010) abweicht, wird statt-
dessen der amtliche ATC-Code mit der entsprechenden DDD-Angaben verwendet
(siehe Kapitel 3.2) [dAW13]. Ziel des Projektes ist es, nachhaltig die Transparenz
auf dem Arzneimittelmarkt zu erho¨hen und sowohl die Sicherheit bei der Verwen-
dung von Arzneimitteln, als auch die Entscheidungsgrundlage in politischen und
gesellschaftlichen Fragen zu verbessern [dAW15].
Abbildung 3.5: Stammdatei des GKV-Arzneimittelindex
Die Stammdatei Plus (Abbildung 3.5) stellt, neben dem eigentlichen Namen der
Arznei- und pharmazeutischen Mittel, eine verku¨rzte Form des Pra¨paratnamens,
den sogenannten Standardaggregatnamen, zur Verfu¨gung. Als Standardaggregat
wird die Zusammenfassung von wirkstoffgleichen Arzneimitteln mit der gleichen
Hauptindikation eines pharmazeutischen Unternehmers oder Vertreibers bezeich-
net [dAW13, S.5]. Zudem sind in der Stammdatei Plus die Kennung der Dar-
reichungsform und des Herstellers enthalten und es finden sich noch viele weitere
Informationen zu Preisen, Marktzugang, dem Status als Generika und einem even-
tuellen Ru¨ckruf, die fu¨r dieses Projekt jedoch nicht beno¨tigt werden.
Mithilfe weiterer Erga¨nzungstabellen (siehe Abbildung 3.6), kann die Stammda-
tei Plus um die Informationen zum amtlichen ATC-Code erweitert werden. Die
so genannte Pharmazentralnummer (PZN) ist eine in Deutschland einheitliche
Identifikationsnummer fu¨r Arzneimittel, Hilfsmittel und andere Apothekenpro-
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Abbildung 3.6: Erga¨nzungen zur Stammdatei und ATC-Code des WIdO
dukte. Sie kennzeichnet Arzneimittel nach Bezeichnung, Darreichungsform, Wirk-
stoffsta¨rke und Packungsgro¨ße eindeutig. Mithilfe der Tabelle ATC-AI (Abbildung
3.6) ko¨nnen die ATC-Codes den Wirkstoffgruppen zugeordnet werden.
Die Tabelle in Abbildung 3.7 zeigt einen Ausschnitt aus der Originaltabelle, die
245 Datensa¨tze zu den Darreichungsformen mit je einer Kurzform und dem eigent-
lichen Namen entha¨lt.
Abbildung 3.7: Auflistung der Darreichungsformen und Herstellerku¨rzel
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3.4 Gelbe Liste Pharmindex
Der Gelbe Liste Pharmindex, kurz Gelbe Liste, ist ein Arzneimittelinformations-
system fu¨r Deutschland. Dieses wird von der Medizinischen Medien Informations
GmbH (MMI) herausgegeben und bietet umfassende Informationen als Entschei-
dungsgrundlage fu¨r alle Beteiligten im Gesundheitswesen. Die aktuelle Version um-
fasst mehr als 30.000 Pra¨parate mit Informationen zu ATC-Code, Anwendungs-
gebieten, Nebenwirkungen und vielem mehr. Die Aktualisierung erfolgt viermal
im Jahr. Eine Besonderheit ist die
”
Identa“-Suche, welche die Identifizierung von
Tabletten und Kapseln anhand ihres Aussehens ermo¨glicht [Med, Med15]. Von
den umfangreichen Informationen zu den einzelnen Pra¨paraten sind vor allem der
(Pra¨parat-)Name, der zugeho¨rige ATC-Code und dessen Bezeichnung von Interesse
fu¨r diese Arbeit. Aus diesem Grund wurden die restlichen Attribute, wie beispiels-
weise der Preis, nicht in die Datenbank importiert. Einige Beispieldatensa¨tze aus
dem importierten Gelbe Liste Pharmindex sind in Abbildung 3.8 zu sehen.
Abbildung 3.8: Datenbeispiel aus Gelber Liste Pharmindex
3.5 Mediguard
Mediguard.org, im Folgenden als Mediguard bezeichnet, ist eine community-ba-
sierte online-Plattform, die zahlreiche Informationen zu Medikamenten, Neben-
wirkungen und allgemein zum Thema Gesundheit bietet. Die Plattform besteht
seit 2007 und wird sta¨ndig von registrierten Anwendern erweitert. Zudem dient sie
medizinischem Personal zum Austausch von Erfahrungen und Risiken im Umgang
mit Arzneimitteln. Fu¨r diese Arbeit ist Mediguard interessant, da unter den In-
formationen, die zu Pra¨paraten abrufbar sind, viele Synonyme angegeben werden.
Wie bereits in Kapitel 2.1.3 beschrieben wurde, stellen Synonyme wichtiges Hinter-
grundwissen zum Matchen zweier Schemata dar. Zu dem Pra¨parat
”
Salbutamol“







Asmatol“ zur Verfu¨gung gestellt. All dies sind Arzneimittel
mit dem Wirkstoff Salbutamol. Da Mediguard urspru¨nglich ein US-amerikanisches
Projekt war, jetzt aber von einer weltweiten Community gepflegt wird, sind unter
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den Synonymen auch Arzneimittel, die in Deutschland nicht erha¨ltlich sind.
Fu¨r diese Arbeit wurden zwei verschiedene Versionen dieser Mediatorquelle erstellt.
Die erste Version basiert auf Abfragen der vorverarbeiteten LIFE-Eingabenamen.
Um mo¨glichst viele nu¨tzliche Informationen aus Mediguard zu ziehen, wurden
fu¨r die zweite Version zusa¨tzlich alle verfu¨gbaren Synonyminformationen zu den
GKV-Standardnamen und ATC-Wirkstoffbezeichnungen verwendet. Aufgrund der
großen Vielzahl an Synonymen, fu¨hrte dies zu sehr vielen falsch positiven Korre-
spondenzen. Deshalb wird fu¨r diese Arbeit lediglich, die auf den normalisierten






In diesem Kapitel wird die Konstruktion des Workflows fu¨r das Matching der
LIFE-Medikamentendaten zu den ATC-Codes erla¨utert. Dabei wird in den Un-
terkapiteln ausfu¨hrlich auf das Preprocessing, die Erweiterung des Referenzmap-
pings, das Matching und die Kombination der verschiedenen Datenquellen sowie
das Postprocessing eingegangen.
4.1 Preprocessing
Bei der Betrachtung der verwandten Arbeiten in Kapitel 2.4 stellte sich heraus,
dass die Normalisierung von Medikamentennamen ein wichtiger Schritt ist, um
eine gute Qualita¨t fu¨r das Mapping zu erreichen. Besonders die Eingabedaten des
LIFE-Instituts (siehe Kapitel 3.1) sind sehr heterogen und mu¨ssen daher norma-
lisiert werden. Der Aufbau des verwendeten Preprocessings ist in Abbildung 4.1
grafisch dargestellt.
Zuerst wird ein Standardverfahren zur Normalisierung angewandt, das beispiels-
weise Sonderzeichen, doppelte Leerzeichen und Interpunktion aus den Daten ent-





Eine Zuordnung zu dem Pra¨parat
”
Chariva“( ATC-Code: G03AA) ist somit wahr-
scheinlicher. Anschließend werden, mithilfe einer deutschsprachigen Stoppwortlis-
te der Universita¨t von Neuchaˆtel1, Stoppwo¨rter aus den Eingaben herausgefiltert.
Diese Liste entha¨lt insgesamt 603 Eintra¨ge. Dieser Schritt ist notwendig, da in vie-







nicht abschwellend“ enthalten sind. Diese verzerren die A¨hnlichkeitswerte
und mu¨ssen daher entfernt werden. Abschließend werden doma¨nenspezifische Infor-
mationen wie Abku¨rzungen zu Darreichungsformen oder medizinische Abku¨rzungen
ersetzt beziehungsweise entfernt. Zur Erstellung dieser Hilfsliste fu¨r Medikamen-
1http://members.unine.ch/jacques.savoy/clef/germanST.txt
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Abbildung 4.1: Aufbau Preprocessing
te wurden die Abku¨rzungsverzeichnisse der Internetseiten zpharm.de2 und med-
serv.de3 verwendet und um zusa¨tzliche, manuell erzeugte Informationen aus den
LIFE-Eingabedaten erweitert. Ein Beispiel dafu¨r ist die Erga¨nzung der Abku¨rz-
ungen TBL und Tabl. zur Darreichungsform Tablette, zusa¨tzlich zu der Abku¨rzung
TAB von zpharm.de.
Fu¨r die Normalisierung der Darreichungsformen des GKV-Arzneimittelverzeich-
nisses (siehe Kapitel 3.3) wird die mitgelieferte Abku¨rzungsliste verwendet. Die
Namen der Darreichungsformen vom GKV (siehe Kapitel 3.3, Abbildung 3.7) sind





Daher wird angenommen, dass die Freitexteingaben diesen nicht in jedem Fall
eindeutig zugeordnet werden ko¨nnen. Im Laufe der Arbeit wurde die Normalisie-
rung zudem auf die verschiedenen Quellen und deren Attribute angepasst. Es zeigte
sich, dass bessere Ergebnisse erzielt werden konnten, wenn die Darreichungsformen
aus den LIFE-Eingabenamen herausgefiltert waren. Wa¨hrend der Entwicklung des
Matching-Verfahrens zeigte sich zudem, dass sowohl Einnahmeregel und Dosis der
LIFE-Eingabedaten, sowie der Pra¨paratname des GKV-Arzneimittelindex keinen
positiven Einfluss auf die Qualita¨t des Mappings haben. Daher werden diese Attri-
bute nicht zum Matching verwendet und mu¨ssen somit auch nicht vorverarbeitet
werden. Fu¨r die Darstellung der folgenden Workflows wird jeweils von vorver-






4.2 Erweiterung des Referenzmappings
4.2 Erweiterung des Referenzmappings
Wie bereits in Kapitel 3.1 erwa¨hnt, entha¨lt das manuelle Mapping von den LIFE-
Eingaben zur ATC-Klassifikation weniger als ein Viertel der Eingabedaten von
LIFE. Daher werden korrekte Korrespondenzen, die nicht im Mapping enthalten
sind, als falsch gewertet, was sich negativ auf die Precision auswirkt. Durch eine
Erweiterung des originalen Referenzmappings kann diesem Problem entgegenge-
wirkt und somit eine genauere Einscha¨tzung der Qualita¨t des Matchingworkflows
ermo¨glicht werden. Um automatisch mo¨glichst viele korrekte Korrespondenzen
zum Referenzmapping hinzuzufu¨gen, ohne auf weiteres Expertenwissen zugreifen
zu mu¨ssen, kommen zwei Ansa¨tze zum Einsatz. Zuerst werden Korrespondenzen
zu den LIFE-Objekten hinzugefu¨gt, die nach dem Preprocessing den gleichen Ein-
gabenamen aufweisen, wie ein LIFE-Objekt (ebenfalls normalisiert), das bereits im
Referenzmapping enthalten ist. Diese namentlich gleichen Objekten, ko¨nnen dann
dem im originalen Referenzmapping angegebenen ATC-Code zugeordnet werden.
Ein Beispiel dafu¨r sind die Schu¨ssler-Salze. Im originalen Referenzmapping ist der
Eingabename
”
Schu¨sslersalz 1“ der Wirkstoffgruppe
”
Homo¨opathika und Anthro-
posophika“ (ATC-Code: V60) zugeordnet. In diese Wirkstoffklasse geho¨ren auch
sa¨mtliche anderen Schu¨ssler-Salze. Bei der Normalisierung werden verschiedene,





Schu¨sselersalze Mg und Ca“ und
”
Schu¨sslerSalz 8 “ in die einheitliche
Form
”
Schu¨ssler Salz“ gebracht. Dadurch ist eine Zuordnung dieser Objekte zum
ATC-Code V60 mo¨glich. Mit diesem Verfahren konnten knapp 1800 neue Korre-
spondenzen erstellt und zum Referenzmapping hinzugefu¨gt werden. Derselbe An-
satz wurde, ohne die Normalisierung, bereits im LIFE-Institut angewandt, jedoch
wurden dabei nur Namen, die abgesehen von der Groß- und Kleinschreibung iden-
tisch waren, betrachtet. Mithilfe der Normalisierung lassen sich noch einmal viele
neue LIFE-Objekte zu ATC-Codes zuordnen.
Der 2. Ansatz basiert auf dem Ergebnis eines einfachen Workflows. Nach der Vor-
verarbeitung der LIFE-Eingabedaten wird, mittels Trigram-Matching, ein Map-
ping zur ATC-Quelle erstellt. Anschließend folgt die Betrachtung der LIFE-Objekte,
die in falsch positiven Korrespondenzen mit einem A¨hnlichkeitswert von 1.0 ent-
halten sind. Existiert im originalen Referenzmapping noch keine Korrespondenz
zu einem dieser Objekte, wird die entsprechende
”
falsch positive“ Korrespondenz
in das erweiterte Referenzmapping aufgenommen. Auf diese Weise ko¨nnen knapp
100 weitere Korrespondenzen gefunden werden. Das resultierende erweiterte Refe-
renzmapping, das folgend als Referenzmapping bezeichnet und mit RefMLIFE,ATC
abgeku¨rzt wird, entha¨lt insgesamt 2608 Korrespondenzen. Die Erweiterung wurde
mit den Experten von LIFE abgestimmt.
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Abbildung 4.2: Compose-Schritt des Workflows
4.3 Matching und Kombination der Mappings
In diesem Kapitel wird kurz auf das direkte Matching und die Erstellung der Map-
pings zu den Zwischendatenquellen eingegangen. Daran schließt sich die Kompo-
sition dieser Verfahren kombiniert und die Wiederverwendung bereits bekannter
Korrespondenzen an. Abschließend wird erla¨utert, wie diese Teilschritte in den
Workflow integriert sind.
4.3.1 Matching einzelner Datenquellen
Wie bereits in Kapitel 2.1.3 beschrieben, sollen zur Qualita¨tsteigerung des Map-
pings von den LIFE-Eingabedaten zu den ATC-Codes zusa¨tzliche Mappings zu
Zwischendatenquellen genutzt werden. Als Zwischendatenquellen dienen die Gel-
be Liste und die Webseite mediguard.org. Um diese Hintergrundinformationen fu¨r
das direkte Matching von LIFE zu ATC verwenden zu ko¨nnen, mu¨ssen zuna¨chst
die Mappings von LIFE zu den Zwischendatenquellen und von diesen zu den
ATC-Codes berechnet werden (siehe Abbildung 4.2). Dafu¨r wird das Preproces-
sing wie in Kapitel 4.1 beschrieben, angewendet. Anschließend folgt die Berech-
nung des Mappings zwischen den entsprechenden Datenquellen mittels Trigram-
Algorithmus beziehungsweise exaktem Matching. Die Selektion der Teilmappings
erfolgt u¨ber einen Threshold, um bei mo¨glichst wenigen irrelevanten Zuordnungen,
mo¨glichst viele relevante Korrespondenzen beizubehalten. Mittels dem Compose-
Operator (siehe Kapitel 2.1.3) werden die zwei Mappings (von LIFE zur Zwi-
schendatenquelle und von der Zwischendatenquelle zu ATC) zu einem Mapping
(von LIFE zu ATC) kombiniert. Dieses wird anschließend einer erneuten Selektion
unterzogen. Um die am besten geeignete Methode fu¨r die jeweilige Datenquelle zu
ermitteln, werden verschiedene Selektionsverfahren getestet und evaluiert (siehe
Kapitel 5).
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Zur Erstellung des Kompositionsmappings fu¨r die Gelbe Liste, wird das Mapping
von LIFE zur Gelben Liste (MLIFE,GL) mittels Preprocessing, Trigram-Matching
und einer Selektion (Threshold) erstellt. Das Mapping von der Gelben Liste zu
ATC (MGL,ATC) kann mittels dem Exakten Matching u¨ber das Attribut ”
ATC-
Code“, das zu jedem Pra¨parat in der Gelben Liste enthalten ist (siehe Kapitel
3.4), bestimmt werden. Das Kompositionsmapping u¨ber die Gelbe Liste wird von
nun an mit CM GLLIFE,ATC bezeichnet.
Die Berechnung der Mappings von LIFE zu Mediguard (MLIFE,MG), als auch von
Mediguard zu ATC (MMG,ATC) erfolgt mit demselben Workflow wie fu¨r die Gelbe
Liste. Da Mediguard eine Vielzahl von internationalen Medikamentensynonymen
entha¨lt, welche im Kontext deutscher Medikamente vermutlich qualita¨tsmindernd
wirken, werden beide Mappings zusa¨tzlich mit dem Exakt-Matching (nach dem
Preprocessing) erstellt. Bei diesem Verfahren werden nur zwischen Objekten, die
nach dem Preprocessing identisch sind, Korrespondenzen erstellt. Die entstande-
nen Komposistionsmappings werden zuku¨nftig mit CM MGLIFE,ATC Exakt und
CM MGLIFE,ATC bezeichnet. In Kapitel 5 folgt die Evaluierung der verschiedenen
Mappings.
4.3.2 Mapping-Komposition
Nachdem das Preprocessing abgeschlossen ist, werden zuna¨chst die Kompositions-
mappings zu den Mediatorquellen Gelbe Liste (CM GLLIFE,ATC) und Mediguard
(CM MGLIFE,ATC bzw. CM MGLIFE,ATC Exakt) erzeugt (siehe Abbildung 4.2)
und mit dem UNION -Operator zum Mapping UM GL,MGLIFE,ATC vereinigt.
Anschließend wird der Extract (siehe Kapitel 2.1.3) der LIFE-Eingabedaten mit
diesem vereinigten Mapping berechnet, um die reduzierte Quelle
”
LIFE reduced“
zu erhalten. Diese Quelle entha¨lt nur noch jene LIFE-Objekte, zu denen noch keine
Korrespondenz in den Mappings u¨ber Mediguard beziehungsweise u¨ber die Gelbe
Liste gefunden werden. Mit der reduzierten LIFE-Quelle wird dann das Matching
zu den ATC-Codes durchgefu¨hrt. Dieser Matching-Schritt von LIFE zu ATC wird
im Folgenden auch als direkter Match beziehungsweise direktes Matching bezeich-
net. Das resultierende Mapping DMLIFE,ATC wird wiederum mittels dem Operator
UNION mit UM GL,MGLIFE,ATC vereinigt und es entsteht das finale Mapping
(ohne Verwendung der Reuse-Tabelle) M GL,MGLIFE,ATC .
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Abbildung 4.3: U¨berblick Matching-Workflow
4.3.3 Wiederverwendung bereits bekannter Korrespondenzen
Wie bereits in Kapitel 2.1.3 theoretisch beschrieben wurde, gibt es viele Mo¨glich-
keiten Hintergrundwissen zur Verbesserung eines Mappings zu verwenden wie zum
Beispiel die zuvor beschriebene Komposition von Mappings u¨ber Zwischendaten-
quellen. Eine weitere Form der Wiederverwendung von Mappings ist die Nutzung
bekannter Korrespondenzen zwischen zwei Datenquellen fu¨r die Zuordnung neuer
Objekte. Im Kontext von LIFE ist zu erwarten, dass zuku¨nftig weitere Medika-
mentendaten erfasst werden. Daher ist es sinnvoll die bisherigen Korresponden-
zen von LIFE-Medikamenteneingaben zu ATC-Codes wiederzuverwenden. Dafu¨r
wird eine Reuse-Tabelle angelegt und beim Matching genutzt. Da zu erwarten
ist, dass in den Eingabedaten immer wieder gleiche Synonyme und Schreibfehler
fu¨r ein Medikament vorkommen, werden diese in der Tabelle gespeichert. Bei der
Eingabe neuer Daten kann anschließend direkt darauf zugegriffen werden, ohne
aufwa¨ndige A¨hnlichkeitsberechnungen durchzufu¨hren. So kann der Aufwand einer
erneuten Berechnung eingespart werden. Ein weiterer Vorteil dieses Ansatzes ist,
dass die Reuse-Tabelle bei spa¨teren, neuen Datensa¨tzen automatisch weiter ausge-
baut werden kann. Damit ergibt sich ein sequenzieller Workflow, bei dem bereits
zugeordnete LIFE-Objekte nicht nochmals abgeglichen werden mu¨ssen, sondern
lediglich versucht wird, die verbleibenden Objekte mit dem Matching u¨ber die
Zwischendatenquellen beziehungsweise dem direkten Matching zuzuordnen.
Zur Wiederverwendung der bereits bekannten Korrespondenzen, wird der in Ka-
pitel 4.3.2 beschriebene Matching-Schritt erweitert. Er ist in Abbildung 4.3 als
grober Ablaufplan und in Abbildung 4.4 detailliert dargestellt. Zuna¨chst wird mit-
hilfe der Reuse-Tabelle ein Reuse-Mapping von den LIFE-Daten zu den ATC-
Codes (RMLIFE,ATC) erstellt. Danach erfolgt die Reduktion der LIFE-Datenquelle
mittels eines Extract auf dem Reuse-Mapping. Die Mappings zu den Zwischenda-
tenquellen werden mithilfe dieser reduzierten Quelle (LIFE reduced) erstellt. Im
Folgenden gleicht der Workflow dem aus Kapitel 4.3.2. Im Verlauf des sequentiellen
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Workflows wird der Extract-Operator zweimal angewandt. Die, durch den Extract
von LIFE reduced mit den bereits ermittelten Korrespondenzen entstandenen Da-
tenquelle, wird im Folgenden mit LIFEred2 bezeichnet. Wie viel die Verwendung
der Reuse-Tabelle letztendlich zur Qualita¨t des Mappings beitra¨gt und, ob sich




























Der erste Schritt des Postprocessings ist die Selektion der Korrespondenzen. In dem
hier beschriebenen Workflow gibt es, aufgrund der verschiedenen Datenquellen und
deren Struktur, mehrere Postprocessing-Schritte. Zuna¨chst werden die Teilmap-
pings zu den Zwischendatenquellen mit einer einfachen Selektion mittels Threshold
nachverarbeitet. Nach dem Compose der Teilmappings beziehungsweise nach dem
direkten Matching, folgt eine erneute Selektion. Dafu¨r werden zuerst alle Korre-
spondenzen, deren A¨hnlichkeit unter einem gewissen Grenzwert (Threshold) liegt,
aus dem Mapping entfernt. Anschließend erfolgt eine Filterung mittels der Funk-
tionen maxDelta beziehungsweise maxN. Bei der maxDelta-Methode verbleiben zu
jedem LIFE-Objekt alle Korrespondenzen, mit dem gro¨ßten A¨hnlichkeitswert im
Mapping. Die Funktion maxN wa¨hlt zu jedem LIFE-Objekt jeweils die n Korre-
spondenzen mit den gro¨ßten A¨hnlichkeitswerten. Die restlichen Korrespondenzen














Bei der Kombination der Ergebnisse kommt es ha¨ufig vor, dass zu einem LIFE-
Objekt mehrere Korrespondenzen mit gleichen A¨hnlichkeitswerten existieren. Dem
LIFE-Eingabenamen
”
Antibiotika“ mit der Darreichungsform
”
Tablette“ ko¨nnen
beispielsweise sieben Korrespondenzen zum Wirkstoff
”
Antibiotika“ mit einem
A¨hnlichkeitswert von 1.0 zugeordnet werden (siehe Tabelle 4.5). Die, im Refe-
renzmapping angegebene Korrespondenz zum ATC-Code: J01 (Antibiotika zur
systemischen Anwendung), ist jedoch nicht unter diesen Kandidaten. Dieselbe Si-
tuation tritt bei vielen weiteren LIFE-Eingaben wie zum Beispiel
”
Ibuprofen“ auf.
Die Ursache dafu¨r sind zum Teil unspezifische Eingabenamen, aber auch mehr-
fach in der ATC-Klassifikation vorkommende Wirkstoffbezeichnungen (siehe Ab-
bildung 4.5). Verbleiben nach der Selektion, wie in obigem Beispiel, mehrere Kor-
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respondenzen zu einer LIFE-Eingabe im Mapping, wird versucht u¨ber die Dar-
reichungsformen der LIFE-Eingabe beziehungsweise der ATC GKV-Objekte, den
besten Kandidaten auszuwa¨hlen. Es gibt beispielsweise viele Pra¨parate mit dem
Wirkstoff
”
Aspirin“, die je nach Darreichungsform unterschiedlichen ATC-Codes
zugeordnet werden. In Tablettenform wird es meist dem ATC-Code N02BA01
(Acetylsalicylsa¨ure) zugeordnet. Fu¨r Brausetabletten oder als Granulat verwendet
man die Klasse N02BA51 (Acetylsalicylsa¨ure, Kombinationen exkl. Psycholepti-
ka ). Kann aufgrund fehlender Informationen zur Darreichungsform oder gleicher
Darreichungsformen auf ATC-Seite, kein eindeutiger Kandidat gefunden werden,




In diesem Kapitel werden die Ergebnisse der verwendeten Verfahren ausgewertet.
Dazu wird zuna¨chst ein U¨berblick anhand von Basisstatistiken zu den Datensa¨tzen
und Mappings gegeben. Anschließend werden der entwickelte Matching-Workflow
sowie die Wiederverwendungsverfahren anhand der Medikamentendatensa¨tze von
LIFE bezu¨glich ihrer Qualita¨t evaluiert.
5.1 U¨berblick
In Abbildung 5.1 ist die Anzahl der Datensa¨tze pro Datenquelle angegeben. Von
den circa 3200 Eingabedatensa¨tzen des LIFE-Instituts sind lediglich 1642 vollsta¨n-
dig ausgefu¨llt (Name, Dosis, Darreichungsform und Einnahmeregeln eingetragen).
Es gibt Eingaben, bei denen die Informationen in das falsche Formularfeld eingetra-
gen wurden, oft fehlen Angaben aber auch komplett. Unter den Eingabedaten sind
beispielsweise 19 Datensa¨tze ohne Eingabenamen. Im Bezug auf die ATC-Codes ist
zu beachten, dass Pra¨parate in den meisten Fa¨llen den konkreten Wirkstoffen (5.
Ebene) zugeordnet werden. Diese machen circa 6400 der 7800 Wirkstoffklassen aus.
Die Gelbe Liste entha¨lt vergleichsweise viele Objekte, denn im Gegensatz zur im-
portierten ATC GKV-Quelle, werden die einzelnen Pra¨parate dort sehr spezifisch
angegeben. Daher sind beispielsweise
”
Aspirin R© protect 100mg“ und
”
Aspirin R©
Abbildung 5.1: U¨berblick u¨ber die Gro¨ße der Datenquellen
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Abbildung 5.2: Vergleich Objektstruktur Gelbe Liste, ATC GKV
protect 300mg“ verschiedene Pra¨parate, die in der ATC GKV-Datenquelle maxi-
mal als Synonyme des Objekts
”
Aspirin“ auftreten (siehe Abbildung 5.2).
Abbildung 5.3 gibt einen U¨berblick zu den verwendeten Mappings. Die Angaben zu
den Teilmappings der Zwischendatenquellen sowie zum direkten Mapping beziehen
sich auf ein Matching mit der vollsta¨ndigen LIFE-Datenquelle. Das original Refe-
renzmapping besteht aus circa 730 Korrespondenzen zu ∼140 ATC-Codes. Dieses
manuell von Experten im LIFE-Institut erstellte Mapping wurde wie in Kapitel 4.2
beschrieben, auf ∼2600 Korrespondenzen zu etwa 240 ATC-Codes erweitert. Somit
sind rund 80% der Eingabedaten zu ATC-Codes zugeordnet. Fu¨r die verbleiben-
den 20% der LIFE-Eingabedaten konnte keine automatische Erweiterung auf Basis
des originalen Referenzmappings durchgefu¨hrt werden. Eine manuelle Zuordnung
durch Experten ist daher wu¨nschenswert. In Fa¨llen, in denen die Zuordnung zu
einem ATC-Code nicht mo¨glich ist, wa¨re die Verwendung einer anderen Zielda-
tenquelle wie der Gelben Liste denkbar. Das Referenzmapping wird hauptsa¨chlich
verwendet, um die Qualita¨t des Workflows zu evaluieren. Am Ende dieses Kapitels
wird ausfu¨hrlicher darauf eingegangen, welche Konsequenzen das unvollsta¨ndige
Referenzmapping fu¨r die Evaluierung hat und wie versucht wurde, die dadurch
entstandenen Probleme zu minimieren.
Die extrahierten Daten von Mediguard enthalten sehr viele Synonyme (durch-
schnittlich 176 pro Medikamentenname), darunter auch internationale Medikamte-
nennamen. Fu¨r den Fall, dass sich diese negativ auf die Qualita¨t des Mappings aus-
wirken, wurden jeweils zwei Mappings von LIFE zu Mediguard und von Mediguard
zu den ATC-Codes erstellt. Fu¨r das erste Mapping wurde das Trigram-Matching
mit einer Threshold -Selektion (t=0.7) verwendet. Fu¨r das zweite Mapping kam ein
exaktes String-Matching-Verfahren zum Einsatz bei dem nur Objekte mit identi-
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Abbildung 5.3: U¨berblick u¨ber die Gro¨ße der Mappings. Der Zusatz Exakt steht
fu¨r die Verwendung des exakten Matching-Verfahrens.
schen Namen (zum Beispiel Eingabename und Mediguard-Pra¨paratname) einander
zugeordnet werden. Bei der Verwendung des Trigram-Matchings wurde immer die
Threshold -Selektion mit t=0.7 durchgefu¨hrt.
5.2 Ergebnisse fu¨r das direkte Mapping von LIFE zu
ATC
5.2.1 Evaluierung mit dem originalen Referenzmapping
Wie bereits in Kapitel 3.1 beschrieben, wurde im LIFE-Projekt ein manuelles
Mapping fu¨r einen Teil der Eingabedaten erstellt. Darin sind 728 Korresponden-
zen von 728 LIFE-Objekten zu 143 ATC-Wirkstoffgruppen enthalten. Mit diesem
original Referenzmapping wurde zuna¨chst ein Matching-Workflow mit dem, in Ka-
pitel 4.1 beschriebenen Preprocessing, dem Trigram-Algorithmus und einer Selek-
tion mittels Threshold auf dem vollsta¨ndigen LIFE-Eingabedatensatz ausgefu¨hrt.
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Die Ergebnisse fu¨r die entsprechenden Thresholds sind in Abbildung 5.4 grafisch
dargestellt. Wie zu erkennen ist, sind besonders die Werte fu¨r die Precision und
damit auch das F-Measure sehr niedrig. Selbst bei der Selektion mit dem Thres-
hold 1.0 sind lediglich knapp 11% der gefundenen Korrespondenzen korrekt (TP).
Bei der Analyse der Korrespondenzen fa¨llt jedoch auf, dass sehr viele Korrespon-
denzen als falsch positiv kategorisiert werden. Ein Teil dieser Korrespondenzen ist
jedoch korrekt und fehlt im originalen Referenzmapping. Aus diesem Grund wurde
das Referenzmapping in Absprache mit den Experten vom LIFE-Institut erweitert
(siehe Kapitel 4.2). Im Diagramm ist außerdem gut zu erkennen, dass der Recall
bei mittleren Thresholds vergleichsweise hoch ist (circa 45% bei Threshold 0.5).
Daher ist es sinnvoll keine strenge Selektion mit hohem Threshold zu wa¨hlen.
Abbildung 5.4: Mapping mit original Referenzmapping mit Preprocessing, Trigram
Name-Matching, Selektion: Threshold
5.2.2 Evaluierung mit dem erweiterten Referenzmapping
Da das originale Referenzmapping nur circa ein Viertel der LIFE-Eingabedaten zu
ATC-Codes zuordnet, wurde dieses wie in Kapitel 4.2 beschrieben erweitert. Das
entstandene Referenzmapping aus u¨ber 2600 Korrespondenzen entha¨lt somit cir-
ca 80% der Eingabedaten. Dies erlaubt eine genauere Evaluierung der Ergebnisse
unter Verwendung der gesamten LIFE-Eingabedaten als mit dem originalen Refe-
renzmapping. Im Folgenden wird daher ausschließlich das erweiterte, jedoch immer
noch unvollsta¨ndige Referenzmapping verwendet. Fu¨r die Evaluierung wurde der-
selbe Workflow wie im vorherigen Abschnitt (Kapitel 5.2.1) verwendet, wobei das
erzeugte Mapping mit dem (erweiterten) Referenzmapping verglichen wurde. Die
Ergebnisse sind in Abbildung 5.5 grafisch dargestellt.
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Abbildung 5.5: Mapping LIFE zu ATC mit Preprocessing, Trigram-Matching mit
Dice-Koeffizient und Selektion mittels Threshold
Im Vergleich zum originalen Referenzmapping ist eine deutliche Verbesserung der
Precision zu verzeichnen. Dies ist darauf zuru¨ckzufu¨hren, dass durch die Erweite-
rung viele der zuvor als false positive klassifizierten Korrespondenzen nun als true
positives eingeordnet werden.
Der Recall fu¨r die niedrigen Thresholds 0.1 bis 0.2 ist stark gesunken, da die Menge
der zu findenden Korrespondenzen (|TP ⋃FN |) im Verha¨ltnis zu den korrekten,
gefundenen Korrespondenzen (|TP |) gestiegen ist. Im Bereich ab t=0.7 ist durch
die Verringerung der falsch positiven Korrespondenzen eine deutliche Verbesse-
rung der Precision zu erkennen. Zusa¨tzlich wird fu¨r t=0.7 ein noch guter Recall
von 32% erreicht. An den Werten des F-Measures zeichnet sich ab, dass fu¨r die
Thresholds 0.7 und 0.8 die besten Ergebnisse erzielt werden. Da fu¨r 0.7 der Recall
ho¨her ist, wird in der Evaluierung im Folgenden eine Selektion mit Threshold 0.7
verwendet.
Anhand dieses Referenzmappings wurden die verschiedenen Preprocessing-Ver-
fahren evaluiert. Dabei konnten unter Verwendung des Standardverfahrens zur
Normalisierung eine Precision von 48%, ein Recall von 25% und damit ein F-
Measure von 32% erreicht werden. Das Herausfiltern von Stoppwo¨rtern erbrachte
eine Verbesserung des Recalls von 2%. Die zusa¨tzliche Verwendung des arznei-
mittelspezifischen Preprocessings (Abku¨rzungsverzeichnisse) fu¨hrte zu einer er-
neuten Recall -Steigerung um circa 4%, sodass die in Abbildung 5.5 dargestellte
Qualita¨t (Recall= 32%, F-Measure= 34% fu¨r t=0.7) erreicht wurde. Die Qua-
lita¨tssteigerung durch die Erweiterung des Standardverfahrens um die Stoppwort-
filterung und doma¨nenspezifische Normalisierung ist mit +6% (Recall) beziehungs-
weise +2% (F-Measure) eher niedrig. Wie bereits in Kapitel 2.4 beschrieben, wurde
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in den eng verwandten Arbeiten großer Wert auf die Vorverarbeitung der Daten
gelegt, jedoch konnte fu¨r den LIFE-Medikamenten-Datensatz damit keine deut-
liche Verbesserung erzielt werden. Dies ist vermutlich auf die Heterogenita¨t des




Schmerzmittel“ gibt es viele unvollsta¨ndige Ein-
tra¨ge. Solche Probleme lassen sich durch ein einfaches Preprocessing nicht beheben.
Abbildung 5.6: Ergebnisse fu¨r verschiedene Selektionsverfahren ((Q → Z): einsei-
tige Selektion von Quelle zu Ziel, both: beidseitige Selektion, (Z → Q): einseitige
Selektion von Ziel zu Quelle) fu¨r das direkte Matching
Der na¨chste Schritt der Evaluierung ist der Vergleich verschiedener Selektionsstra-
tegien. Die Ergebnisse einiger der getesteten Verfahren sind in Abbildung 5.6 gra-
fisch dargestellt. Zusa¨tzlich wurden weitere Messreihen fu¨r maxN mit 5 ≤ N ≤ 10
und maxDelta mit 0.01 ≤ δ ≤ 0.05 aufgenommen. Da diese Verfahren jedoch
keine Qualita¨tssteigerung bezu¨glich Recall und F-Measure brachten, sind sie im
weiteren nicht aufgefu¨hrt. Bei der Angabe der Selektionsverfahren steht (Q → Z)
fu¨r eine einseitige Selektion mit maxDelta beziehungsweise maxN von der Quell-
zur Zieldatenquelle, (Z → Q) entsprechend fu¨r die Gegenrichtung. Die beidseitige
Selektion wird mit both abgeku¨rzt. In diesem Abschnitt ist mit Q stets die LIFE-
Eingabedatenquelle und mit Z stets die ATC-Klassifikation gemeint.
Bis auf die letzte Messreihe (exakt, max3, Q → Z), wird bei allen Selektions-
verfahren mit einer Selektion mittels dem Threshold 0.7 begonnen. Zuerst wurde
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getestet von welcher Seite die Selektion erfolgen sollte. Dafu¨r wurden die Ergebnis-
se mit t=0.7 und anschließend mit max1 selektiert. Folgende Richtungen wurden
getestet: 1. einseitig, Z → Q, 2. zweiseitig, 3. einseitig, Q → Z. Wie in Abbil-
dung 5.6 deutlich zu erkennen ist, konnten mit den ersten beiden Einstellungen
keine guten Ergebnisse erzielt werden. Dies ist damit zu begru¨nden, dass Arz-
neimittel mit dem gleichen Wirkstoff, demselben ATC-Code zugeordnet werden.
Bei der Selektion von Ziel (ATC GKV) zur Quelle (LIFE) wird jedem ATC-Code
jedoch maximal ein LIFE-Objekt zugeordnet, sodass viele korrekte Korresponden-
zen verworfen werden. Somit ist lediglich die letzte Einstellung (einseitig, Q →
Z) sinnvoll, da sie erlaubt, jedem ATC-Code verschiedene LIFE-Eingabenamen
zuzuordnen, umgekehrt aber jedem Eingabenamen maximal ein Wirkstoff (ATC-
Code) zugeordnet wird. Fu¨r alle weiteren Selektionsstrategien sind ausschließlich
die Ergebnisse fu¨r die einseitige Selektion, von Quelle zu Ziel, im Diagramm dar-
gestellt. Die F-Measure-Werte sind fu¨r die verbleibenden Selektionsstrategien im
Bereich von 35%, wobei jedoch nur die Selektion mit max3 mit 36% leicht daru¨ber
liegt. Gute Ergebnisse wurden auch bei der Selektion mit max1 und dem exak-
ten Match mit max3 erzielt. Aufgrund der strengeren Filterung ist die Precision
vergleichsweise hoch, wa¨hrend jedoch der Recall leicht sinkt. Durch die Auswahl
der top 3 Kandidaten pro LIFE-Objekt ist die korrekte Korrespondenz bei einer
Selektion mit max3 eher im Ergebnis, als bei max1. Dadurch ist der Recall ho¨her.
Da angestrebt wird, mo¨glichst viele Medikamente zuzuordnen, wird von nun an
die Selektion mit dem Threshold 0.7 und max3 (einseitig von Quelle zu Ziel) fu¨r
das direkte Matching von LIFE zu ATC verwendet. Ein mo¨glichst hoher Recall
begu¨nstigt eine spa¨tere Anwendung zur Aufnahme neuer Medikamentendaten, in
der eine Liste mo¨glicher Wirkstoffe zu jedem Medikament vorgegeben werden soll,
aus der das medizinische Personal die korrekte Angabe auswa¨hlen kann.
Als na¨chstes wurde der in Kapitel 4.4 beschriebene Postprocessing-Schritt getestet.
Dabei zeigte sich, dass der zusa¨tzliche Vergleich mehrerer Match-Kandidaten zu
einem LIFE-Objekt mithilfe der Darreichungsformen, bei gleichbleibendem Recall,
die Precision um circa 0.1% erho¨ht. Dies fu¨hrt beim F-Measure zu einer mar-
ginalen Steigerung um 0.05%. Der geringe Effekt dieses Postprocessing-Schrittes
ist zum einen darauf zuru¨ckzufu¨hren, dass die Darreichungsform bei vielen LIFE-
Datensa¨tzen fehlt oder in andere Formularfelder wie Eingabenamen oder Dosis
integriert wurde. Somit kann der Abgleich nicht fu¨r alle Korrespondenzen durch-
gefu¨hrt werden. Außerdem kommt hinzu, dass die Darreichungsformen in den
LIFE-Daten meist nur sehr allgemein, zum Beispiel als
”
Tablette“, angegeben
werden. In der GKV-Stammdatei Plus wurden hingegen spezifische Darreichungs-
formen wie
”
Kautablette“ verwendet. Dies erschwert den Vergleich zusa¨tzlich. Im
Folgenden wird das Postprocessing fu¨r das direkte Matching verwendet.
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5.3 Ergebnisse der Wiederverwendung von
Mappings zu Zwischendatenquellen
Um die Mappings zu den Zwischendatenquellen Gelbe Liste und Mediguard zu
erstellen, wurde der im Kapitel 4.3 beschriebene Compose-Schritt verwendet. Fu¨r
das Mapping von der Gelben Liste zu den ATC-Codes konnte ein exaktes Mat-
ching verwendet werden, da der jeweilige ATC-Code dem entsprechenden Arznei-
mittel in der Gelben Liste bereits zugeordnet ist. Somit ergeben sich circa 75 000
Korrespondenzen von 75 000 Gelbe Liste-Objekten zu etwa 2500 verschiedenen
ATC-Codes. Welches Selektionsverfahren fu¨r das Kompositionsmapping u¨ber die
Gelbe Liste beziehungsweise via Mediguard am besten geeignet ist, wird in folgen-
dem Abschnitt untersucht. Dafu¨r wurden fu¨r jede Zwischendatenquelle jeweils die
Selektion mit den Thresholds 0.7 beziehungsweise exaktes Matching getestet. Das
besser geeignete Verfahren wurde anschließend in Kombination mit maxN (N=
1, 3, 5, 10) und maxDelta (δ = 0.0, 0.01, 0.03 und 0.05) verwendet. Die Selektion
erfolgte stets einseitig von Quelle zum Ziel. Bei der Betrachtung des F-Measures
zeigt sich, dass mit maxN bessere Ergebnisse als mit maxDelta erzielt werden
ko¨nnen. Im Folgenden sind daher lediglich die Ergebnisse fu¨r die Selektion mit
maxN aufgefu¨hrt. In Abbildung 5.7 sind fu¨r beide Zwischendatenquellen jeweils
die Evaluierungsmaße der beiden besten Selektionsstrategien dargestellt. Die letz-
te Messreihe zeigt das Ergebnis des vereinigten Mappings UM GL,MGLIFE,ATC .
Dabei wurde fu¨r beide Kompositionsmappings die Selektion mit max1 gewa¨hlt,
da dies zur besten Qualita¨t fu¨hrte. Bei diesem und folgenden Diagrammen ist zu
beachten, dass die Achseneinteilung zur besseren Anschauung angepasst wurde.
Die u¨ber die Kompositionsmappings CM GLLIFE,ATC und CM MGLIFE,ATC er-
reichte Qualita¨t (letzte Messreihe) stellt mit einem F-Measure von 55% eine Ver-
besserung von circa 20% im Vergleich zum direkten Matching (siehe Kapitel 5.2.2)
mit einem F-Measure von 36% dar. In diesen Ergebnissen ist der positive Einfluss
des kompositionsbasierten Matchings auf die Qualita¨t bereits deutlich zu erkennen.
Das Mapping u¨ber die Gelbe Liste CM GLLIFE,ATC entha¨lt 2578 Korresponden-
zen und u¨bersteigt in allen Evaluierungsmaßen die Qualita¨t des direkten Matchings
zur ATC-Klassifikation. Die Verwendung von t=1.0 ist fu¨r die Gelbe Liste nicht
sinnvoll, da der Recall dadurch um etwa 10% im Vergleich zur Selektion mit t=0.7
sinkt. Die Selektion mit t= 0.7 und max1 beziehungsweise max3 erbrachte fu¨r die
Gelbe Liste eine gute Qualita¨t. Mit max1 wird ein F-Measure von 52% erreicht,
mit max3 sind es 51%. Bei der Selektion mit max1 wird mit 64% die beste Preci-
sion erzielt. Mit max3 wird jedoch ein um 5% ho¨herer Recall erreicht.
Fu¨r Mediguard ergibt sich nach dem, in Kapitel 4.3 beschriebenen, Compose-
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Abbildung 5.7: Ergebnisse fu¨r verschiedenen Kombinationen von Aggregat- und
Selektionsfunktionen (letzten Messreihe: Vereinigung von Gelber Liste und Medi-
guard, Selektionsstrategie (fu¨r beide Datenquellen), Aggregatfunktion)
Workflow eine Gro¨ße von 4076 Korrespondenzen fu¨r CM MGLIFE,ATC . Bei der
Auswertung der Selektionsstrategien fu¨r Mediguard wurden bei der Threshold -
Selektion mit t = 0.7 Recall -Werte von bis zu 67% bei einer Precision von nur
8% erzielt. Daran la¨sst sich erkennen, dass viele nu¨tzliche Informationen in die-
ser Datenquelle stecken. Gleichzeitig fu¨hrt aber ein großer Teil, der von medi-
guard.org extrahierten Synonyme, zu falschen Korrespondenzen. Die Verwendung
des exakten Matches (t=1.0) bewirkt eine Reduzierung des Recalls auf unter 55%,
aber auch eine deutliche Steigerung der Precision, sodass F-Measure-Werte von
knapp 50% erreicht werden. Daher wird fu¨r Mediguard im Folgenden immer der
Threshold 1.0 beziehungsweise der Exakt-Match verwendet. Auch wenn durch die
max1 -Selektion eventuell korrekte Matches u¨ber die Zwischendatenquelle Medi-
guard verloren gehen, zeigte sich insgesamt ein besseres Ergebnis als mit anderen
Selektionsmethoden. Die Verwendung von max3 im kompositionsbasiertem Map-
ping fu¨hrte zu zu vielen falsch positiven Korrespondenzen, sodass fu¨r alle kompo-
sitionsbasierten Mappings die Selektion mit max1 genutzt wird.
Beim Vergleich der Qualita¨t der Ergebnisse von der Gelben Liste und Mediguard,
schneidet die Gelbe Liste bei allen Evaluierungsmaßen etwas besser ab. Dies ist
damit zu begru¨nden, dass die Gelbe Liste ein umfangreiches, gut strukturiertes
und professionell gepflegtes Arzneimittelverzeichnis speziell fu¨r Deutschland ist.
Die von mediguard.org extrahierte Synonymliste hingegen entha¨lt internationale
Pra¨paratnamen, wird von einer Netz-Gemeinschaft gepflegt und nutzt nur einen
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Teil dieser online-Platform. Dass mit dem Compose-Mapping u¨ber Mediguard
dennoch ein F-Measure von knapp 50% erreicht wird, zeigt den großen Nutzen
von Synonymen beim Matching. So kann beispielsweise das Pra¨parat
”
Dekristol“
u¨ber die Zwischendatenquelle Mediguard zum Wirkstoff Colecalciferol (ATC-Code:
A11CC05) zugeordnet werden. Eine Zuordnung u¨ber das direkte Matching oder
die Gelbe Liste ist hingegen nicht mo¨glich. Andererseits kann das Pra¨parat
”
ass
ratiopharm protect“ u¨ber ein Synonym der Zwischendatenquelle Gelbe Liste mit ei-
nem A¨hnlichkeitswert von 1.0 korrekt zu dem Wirkstoff
”
Acetylsalicylsa¨ure“(ATC-
Code: B01AC06) zugeordnet werden, wa¨hrend u¨ber Mediguard eine falsch positi-
ve Korrespondenz mit dem A¨hnlichkeitswert von 0.71 zum Wirkstoff
”
Quacetisal“
(ATC-Code: N02BA14) entsteht. Aufgrund dieser strukturellen und qualitativen
Unterschiede der beiden Zwischendatenquellen ist die Verwendung auf die jeweili-
gen Daten angepasster Thresholds sinnvoll.
Beim Vergleich der Ergebnisse der verschiedenen Selektionstrategien fu¨r die Kom-
positionsmappings CM MGLIFE,ATC und CM GLLIFE,ATC wurde mit max1 je-
weils die beste Qualita¨t erzielt. Daher wird die Gelbe Liste im Folgenden stets
mit dem Threshold 0.7 in Kombination mit max1 verwendet. Das Mapping u¨ber
Mediguard wird nach dem exakten Matching ebenfalls mit max1 selektiert.
Fu¨r die Vereinigung wurden die beiden Aggregatfunktionen aggMax und aggAvg
(siehe Kapitel 2.1.4) zur Berechnung der neuen A¨hnlichkeitswerte fu¨r die Korre-
spondenzen getestet. Dabei erzielte die Aggregation mit aggMax stets eine etwas
geringere Qualita¨t als aggAvg. Da fu¨r Mediguard ein exaktes Matching verwendet
wird, haben alle Korrespondenzen in CM MGLIFE,ATC den A¨hnlichkeitswert 1.0.
Somit erhalten bei der Verwendung von aggMax alle Korrespondenzen, die u¨ber die
Zwischendatenquelle Mediguard gefunden wurden, unabha¨ngig von der u¨ber die
Gelbe Liste ermittelten A¨hnlichkeit, den aggregierten A¨hnlichkeitswert 1.0. Dies
kann in Kombination mit einer Selektion mittels maxN und der damit verbundenen
zufa¨lligen Auswahl von N Korrespondenzen mit dem gro¨ßten A¨hnlichkeitswert, zu
einer Verringerung der Qualita¨t des vereinigten Mappings UM GL,MGLIFE,ATC
fu¨hren. Im Folgenden wird daher stets die Aggregatfunktion aggAvg verwendet.
5.4 Kombination der Datenquellen
In diesem Abschnitt werden die Mappings zu den Zwischendatenquellen zuna¨chst
einzeln mit dem Mapping des direkten Matchings kombiniert (siehe erste 4 Messrei-
hen in Abbildung 5.8). Dabei wird getestet, wie sich die Kombination des komposi-
tionsbasierten Mappings mit einem direkten Matching zu einem Extract (siehe Ka-
pitel 2.1.3) der verbleibenden (nicht zugeordneten) LIFE-Eingabedaten bezu¨glich
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UM GL,MGLIFE,ATC auf die Qualita¨t des finalen Mappings auswirkt. Da in die-
sem Kapitel stets Mappings von der Quelle LIFE zur ATC-Klassifikation berechnet
werden, sind diese Angaben zur U¨bersichtlichkeit im Diagramm nicht angegeben.
Das Mapping DMred steht als Abku¨rzung fu¨r das direkte Mapping auf Basis der
reduzierten LIFE-Quelle (DMLIFE reduced,ATC).
Abbildung 5.8: Ergebnisse der Kombination der Zwischendatenquellen mit dem
direkten Match.
Die Ergebnisse der Kombination des direkten Mappings mit dem Kompositions-
mapping u¨ber die Gelbe Liste sind minimal besser als die mit der Komposition
u¨ber Mediguard, was den Qualita¨tsunterschied der einzelnen Quellen widerspie-
gelt. Bei beiden Zwischendatenquellen erbrachte das Matching mit der reduzierten
LIFE Datenquelle ho¨here F-Measure-Werte als bei Verwendung des vollsta¨ndigen
LIFE-Eingabedatensatzes.
Beim Vergleich der Ergebnisse des kompositionsbasierten Matchings (Abbildung
5.7) mit denen in Kombination mit dem direkten Matching (Abbildung 5.8), ist
fu¨r die Gelbe Liste eine Verbesserung des F-Measures um 3% auf 55% zu ver-
zeichnen. Bezu¨glich des Kompositionsmappings u¨ber Mediguard konnte der Recall
durch die Kombination mit dem direkten Matching um 4% gesteigert werden. Das
F-Measure bleibt aufgrund der niedrigeren Precision bei 49%. Bei der Betrachtung
der Ergebnisse fu¨r die Kombination der Kompositionsmappings mit und ohne das
direkte Matching (DMLIFE reduced,ATC) (jeweils die letzte Messreihe in den Ab-
bildungen 5.7 und 5.8) la¨sst sich eine Steigerung des Recalls um 3% feststellen.
Somit ko¨nnen durch das direkte Matching u¨ber die reduzierte LIFE-Datenquelle
zusa¨tzliche Korrespondenzen zum Mapping hinzugefu¨gt werden.
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Durch die Verwendung der reduzierten LIFE-Datenquelle sinkt jeweils der Recall,
die Precision steigt hingegen. Bei Verwendung der vollsta¨ndigen LIFE-Eingabe-
datenquelle fu¨r das direkte Matching werden teilweise andere Korrespondenzen
zu LIFE-Objekten als u¨ber die Zwischendatenquellen gefunden. Es werden dann
insgesamt mehr der gesuchten Korrespondenzen gefunden, der Anteil der false po-
sitives nimmt jedoch sta¨rker zu als der der true positives. Deshalb wirkt sich der
Extract, bei dem nur fu¨r bisher noch nicht zugeordnete LIFE-Objekte Korrespon-
denzen berechnet werden, positiv auf die Anzahl der false positives und damit
auf die Precision aus. Zudem werden auch bei Verwendung der reduzierten LIFE-
Datenquelle erga¨nzende Korrespondenzen u¨ber das direkte Matching gefunden,
die sich, wie im vorherigen Absatz beschrieben, positiv auf den Recall auswirken.
Da dies besonders bei der Vereinigung mit dem Mapping u¨ber die Gelbe Liste zu
einem besseren F-Measure fu¨hrt, wird das direkte Matching von nun an mit der
reduzierten LIFE-Datenquelle durchgefu¨hrt. Damit werden die Mappings u¨ber die
Zwischendatenquellen aufgrund ihrer besseren Qualita¨t vorrangig gegenu¨ber dem
direkten Matching behandelt.
Im na¨chsten Schritt wurden die Gelbe Liste, Mediguard und ATC GKV entspre-
chend dem in Kapitel 4.3.2 beschriebenen Workflow (ohne Verwendung der Reu-
se-Tabelle) kombiniert. Die Ergebnisse sind in der letzten Messreihe der Abbil-
dung 5.8 grafisch dargestellt. Um den Einfluss des Extracts von LIFE reduced
zu veranschaulichen, ist die Qualita¨t des Workflows ohne diesen Schritt in der
vorletzten Messreihe dargestellt. Durch die Verwendung des kompositionsbasier-
ten Matchings u¨ber Mediguard und die Gelbe Liste mit anschließendem direkten
Matching auf der reduzierten LIFE-Eingabedatenquelle konnte der, bisher beste
F-Measure-Wert von 56% erreicht werden. Das direkte Matching von LIFE zu
ATC tra¨gt mit einem F-Measure von knapp 1% zur Qualita¨t des Mappings bei.
Nach dem direkten Matching der reduzierten LIFE-Datenquelle zu ATC entha¨lt
das entstandene Mapping lediglich 64 Korrespondenzen, von denen 12 als true
positives eingeordnet werden. Die restlichen 52 Korrespondenzen werden als fal-
se positives klassifiziert. In Anbetracht der geringen Anzahl an Korrespondenzen
im reduzierten LIFE-Eingabedatensatz, der als Eingabe fu¨r das direkte Matching
verwendet wird, ist eine Verbesserung des F-Measures von 1% ein gutes Ergebnis.
In Abbildung 5.8 la¨sst sich erkennen, dass besonders der Recall mit einer Qualita¨t
von 57% von der Verwendung mehrerer Datenquellen profitiert, wa¨hrend die Pre-
cision mit circa 54% unter den Werten der einzelnen Mappings liegt. Dieser leichte
Ru¨ckgang entsteht, weil bei der Vereinigung der Mappings die Korrespondenzen
aller Mappings u¨bernommen wurden. Diese haben einen A¨hnlichkeitswert von 0.7
oder ho¨her, da alle Mappings mit einem Threshold von mindestens 0.7 selektiert
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und mit aggAVG aggregiert wurden. Dennoch konnte durch die Verwendung des
kompositionsbasierten Matchings mit anschließendem direkten Matching auf der
reduzierten LIFE-Eingabedatenquelle das bisher beste F-Measure von 56% bei ei-
nem Recall von 57% und einer Precision von 54% erzielt werden. Die Verwendung
einer Nachselektion wurde mit verschiedenen Selektionsstrategien getestet, brachte
jedoch keine Qualita¨tsverbesserung und wird daher nicht verwendet.
5.5 Reuse-Tabelle
Nachdem die Zwischendatenquellen sowie das direkte Matching ausfu¨hrlich analy-
siert wurden, wird abschließend die Wiederverwendung des manuellen Mappings in
Form einer Reuse-Tabelle (vergleiche Kapitel 4.3.3) betrachtet. Die Verwendung
bereits bekannter Korrespondenzen von LIFE-Eingabenamen zu ATC-Codes in
Form einer Reuse-Tabelle ist besonders im Hinblick auf zuku¨nftige neue Medika-
menteneingaben im Kontext von LIFE sinnvoll. Die neuen Daten ko¨nnen dann
direkt mit den bereits bekannten Korrespondenzen in der Reuse-Tabelle abgegli-
chen werden. Existiert bereits eine Korrespondenz zu dem Eingabedatensatz kann
dieser ohne aufwa¨ndige A¨hnlichkeitsberechnung, zu dem korrekten ATC-Code zu-
geordnet werden.
Um das Ergebnis dieses Wiederverwendungsschrittes evaluieren zu ko¨nnen, wurde
das in Kapitel 4.1 beschriebene Preprocessing auf die im Referenzmapping enthal-
tenen Eingabedaten angewandt. Diese wurden anschließend alphabetisch sortiert
und Duplikate in Form von mehrfach vorkommenden Eingabenamen entfernt. Aus
der entstanden Liste wurde jeder zweite Eintrag in die Reuse-Tabelle geschrie-
ben. Mithilfe des Referenzmappings erfolgte die abschließende Zuordnung der ent-
sprechenden ATC-Codes zu den Eingabenamen. Die gefundenen Paare aus LIFE-
Eingabename und ATC-Code wurden in der Reuse-Tabelle gespeichert.
In Abbildung 5.9 werden die Ergebnisse des Workflows ohne Reuse-Tabelle (linke
Messreihe) und mit Reuse-Tabelle (rechte Messreihe) gegenu¨ber gestellt. Im Ver-
gleich zu den Ergebnissen, die ohne die Reuse-Tabelle erreicht wurden, ist eine
deutliche Steigerung des Recalls um ∼30% (auf 85%) zu verzeichnen. Die Precisi-
on liegt bei 54%. Damit wird ein F-Measure von 66% erreicht. Das ist damit zu
erkla¨ren, dass durch diese Reuse-Strategie auch LIFE-Eingabenamen, die fu¨r das
automatische Matching problematisch sind, dem richtigen ATC-Code zugeordnet





ka“, das dem Wirkstoff
”
Homo¨opathika und Anthroposophika“ (ATC-Code: V60)
zugeordnet werden soll. Bei solchen LIFE-Objekten gibt es mehrere Schwierigkei-
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Abbildung 5.9: Ergebnisse fu¨r den vollsta¨ndigen Workflow links: ohne Verwendung
der Reuse-Tabelle rechts: unter Verwendung der Reuse-Tabelle
ten. Zum einen ist der Eingabename sehr allgemein gehalten und weist eher auf
einen Wirkstoff, als auf ein konkretes Pra¨parat hin. Da der Eingabename jedoch
in keiner Weise in der ATC-Klassenbezeichnung enthalten ist, ist es ohne weitere
Synonyme nicht mo¨glich, die richtige Korrespondenz u¨ber die Worta¨hnlichkeit zu
finden. Zudem ist die Wirkstoffklasse, der das Pra¨parat zugeordnet werden soll in
der ATC-Wirkstoffklassifikation auf Stufe 2 und daher sehr allgemein gehalten. Die
Wirkstoffklassenbezeichnung entha¨lt daher keine Hinweise auf konkrete Wirkstof-
fe. Fu¨r die Zuordnung muss auf andere Methoden als bloßes name-matching, zum
Beispiel Reuse-Strategien zuru¨ckgegriffen werden. Auf die Problematik der unter-
schiedlichen ATC-Wirkstoffstufen wird im na¨chsten Kapitel noch einmal na¨her
eingegangen.
Mit dem Reuse-Mapping RMLIFE,ATC , bei dem lediglich die Reuse-Tabelle ver-
wendet wurde, erreichte die Precision korrekterweise 100%. Der Recall von 57%
zeigt, dass durch die Verwendung der Reuse-Tabelle auf Basis von 50% der Einga-
benamen, Korrespondenzen zu weiteren LIFE-Objekten gefunden werden. Im Fall
neuer LIFE-Eingabedaten wu¨rde die Reuse-Tabelle um die zweite Ha¨lfte der be-
reits zugeordneten Eingabenamen erga¨nzt werden, um mo¨glichst viele Medikamen-
te abzudecken. Es ist davon auszugehen, dass viele der ha¨ufig in Deutschland ver-
wendeten Pra¨parate, in einer solchen Reuse-Tabelle fu¨r die reale Anwendung ent-
halten sind und sie daher auch bei neuen Datensa¨tzen zur Qualita¨tsverbesserung
beitra¨gt. Zusa¨tzlich wird, durch die Effizienz des Lookups in der Tabelle und die
anschließende Reduktion der LIFE-Datenquelle, der Aufwand fu¨r die Berechnung
des Mappings reduziert, was besonders im Hinblick auf eine wachsende Datenbasis
von Vorteil ist.
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5.6 Zusammenfassung und Diskussion der
Ergebnisse
Abschließend werden nun die Ergebnisse der Evaluierung kurz zusammengefasst.
Nach der Erweiterung des Referenzmappings konnte beim direkten Matching (t=0.7
und max3 -Selektion) eine Qualita¨t von 36% F-Measure bei 42% Precision und
31% Recall erreicht werden. Durch die Verwendung der zusa¨tzlichen Datenquellen
Gelbe Liste und Mediguard in Form von Kompositionsmappings in Kombination
mit dem anschließenden direkten Matching auf Basis der reduzierten LIFE-Quelle
konnte die Precision um 12% und der Recall um 26% gesteigert werden, was zu
einem F-Measure von 56% fu¨hrte. Damit konnte durch den kompositionsbasierten
Ansatz auf Basis verschiedener Datenquellen eine deutliche Qualita¨tsverbesserung
erreicht werden. Im letzten Schritt wurde im Hinblick auf zuku¨nftige neue LIFE-
Eingabedaten die Verwendung einer Reuse-Tabelle evaluiert. Dabei konnte der
Recall um circa 30% auf 85% gesteigert werden. Das F-Measure erreichte damit
einen Wert von 66%, was eine erneute deutliche Verbesserung der Qualita¨t be-
deutet. Es ist davon auszugehen, dass die Verwendung der Reuse-Tabelle auch fu¨r
ga¨nzlich neue LIFE-Eingabedaten zu guten Ergebnissen fu¨hrt.
Abbildung 5.10: Ergebnisse mit reduziertem LIFE-Eingabedatensatz (vollsta¨ndiges
Refenzmapping)
Das Ziel dieser Arbeit ist es, allen LIFE-Eingabedatensa¨tzen den korrekten ATC-
Code zuzuordnen. Aus diesem Grund wurde bisher davon abgesehen LIFE-Objekte,
zu denen keine Zuordnung im Referenzmapping enthalten ist, aus den Eingabe-
daten zu entfernen. Um die Existenz eines vollsta¨ndigen Referenzmappings zu
simulieren und die Qualita¨t der Matchingergebnisse korrekt angeben zu ko¨nnen,
wurden die Ergebnisse fu¨r die wichtigsten Teilschritte (direktes Matching mit Se-
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lektion u¨ber t=0.7 und max3, Kombination aller Mappings ohne Verwendung
der Reuse-Tabelle und vollsta¨ndiger Workflow mit Reuse-Tabelle) neu berech-
net. Die in Abbildung 5.10 dargestellten Ergebnisse beziehen sich auf einen ent-
sprechend reduzierten LIFE-Eingabedatensatz, aus dem alle LIFE-Objekte, die
nicht im erweiterten Referenzmapping enthalten sind, entfernt wurden. Dies wirkt
sich hauptsa¨chlich auf die Precision aus, da alle zu diesen LIFE-Objekten ge-
fundenen Korrespondenzen, die vorher als falsch positiv klassifiziert wurden, nun
nicht mehr im Ergebnismapping enthalten sind. Daraus resultiert beim direkten
Matching (linke Messreihe) eine A¨nderung der Precision um +4% (F-Measure
+2%), bei U(CM GL,CM MG,DMred) um +7% (F-Measure +3%) und beim
vollsta¨ndigen Workflow mit Verwendung der Reuse-Tabelle um +28% (F-Measure
+12%). Da die Qualita¨tsangaben unter Verwendung eines vollsta¨ndigen Referenz-
mappings aussagekra¨ftiger sind, wird in der folgenden Evaluierung stets von den
soeben vorgestellten Ergebnissen ausgegangen. Mit dem in Kapitel 4.1 beschriebe-
nen Preprocessing, kombiniert mit dem Matching-Schritt aus Kapitel 4.3.3 konnte
somit abschließend eine Precision von 72% und ein Recall von 85% erreicht wer-
den. Dies fu¨hrt zu einem F-Measure von 78%. An diesem Ergebnis la¨sst sich erken-
nen, dass allein mit dem direkten Matching von den LIFE-Medikamenteneingaben
zur ATC-Klassifikation keine zufriedenstellenden Ergebnisse erreicht werden. Un-
ter Verwendung von zusa¨tzlichem Hintergrundwissen und komplexen Strategien
wie dem kompositionsbasierten Matching konnte die Qualita¨t des Mapping jedoch
deutlich verbessert werden. Dennoch gibt es viele Korrespondenzen, die trotz der
Verwendung der Datenquellen ATC, GKV, Gelbe Liste und Mediguard nicht zu-
geordnet werden konnten. Einige Beispiele fu¨r LIFE-Objekte, zu denen jeweils nur
sehr wenige Synonyme gefunden wurden, sind in Abbildung 5.11 zu sehen. Solche
Eingabedaten ko¨nnten von der Verwendung weiteren Hintergrundwissens profitie-
ren.
Abbildung 5.11: Falsch negative Korrespondenzen mit den jeweils vorhandenen
Synonymen
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Die Verwendung unterschiedlicher Matchingmethoden fu¨r die verschiedenen Da-
tenquellen (exaktes Matching und Trigram-Matching mit Dice-Koeffizient) war
aufgrund der unterschiedlichen Struktur und Eignung fu¨r das hier bearbeitete
Problem sinnvoll. Besonders die u¨ber Mediguard berechneten Korrespondenzen
konnten mittels des exakten Matchings stark gefiltert werden. Somit konnten die,
fu¨r den deutschen Arzneimittelmarkt geeigneten Informationen in Kombination
mit internationalen Medikamentennamen, genutzt werden. Neben den Zwischen-
datenquellen, wurde auch mit der Wiederverwendung der bekannten Korrespon-
denzen, in Form der Reuse-Tabelle, eine deutliche Qualita¨tssteigerung erreicht.
Fu¨r die zuku¨nftige Nutzung im LIFE-Institut ist die Verwendung aller bereits be-
kannten Korrespondenzen sinnvoll. Wenn neue LIFE-Medikamenteneingaben auf-
genommen werden ist somit eine schnelle und korrekte Zuordnung fu¨r vorher schon
einmal aufgetretene Eingabenamen mo¨glich. Es ist davon auszugehen, dass viele
der ha¨ufig von der deutschen Bevo¨lkerung verwendeten Pra¨parate damit abgedeckt
wa¨ren. Die Reuse-Tabelle ist somit eine hilfreiche Methode im Bezug auf die Zu-
ordnung neuer Medikamenten-Datensa¨tze. Zusa¨tzlich la¨sst sich die Reuse-Tabelle
komfortabel um weitere Korrespondenzen erweitern.
In Kapitel 3.1 wurde bereits beschrieben, dass im original Referenzmapping 72 der







Bienenwachs“, selbst von den Experten nicht
zugeordnet werden konnten. Solche ungenauen Eingaben sowie Eingabenamen mit
starken Schreibfehlern sind auch fu¨r das automatische Matching problematisch
und ko¨nnen teilweise weder automatisch, noch durch Experten zugeordnet werden.











Thuja“. Zudem sind, auch nach der
Erweiterung, immer noch knapp 650 LIFE-Objekte nicht im Referenzmapping ent-
halten. Somit entspricht es eher einem Silberstandard. Obwohl das originale Re-
ferenzmapping durch das beschriebene Verfahren bereits erheblich erweitert wer-
den konnte, ist eine U¨berpru¨fung und Erweiterung dennoch wu¨nschenswert. Wie
zu Beginn dieses Kapitels bereits erla¨utert wurde, verfa¨lschen nicht zugeordne-
te LIFE-Objekte die Qualita¨tsangaben des Mappings, da wa¨hrend des Workflows
gefundene Korrespondenzen zu diesen Objekten stets als FP (falsch postiv) klas-
sifiziert werden. Aus diesem Grund wurden die Ergebnisse einiger Mappings, wie
in Kapitel 5.4 und Kapitel 5.5 beschrieben, jeweils mit und ohne diese Korrespon-
denzen angegeben (siehe Abbildung 5.10).
Ein weiteres Problem stellen die Eingaben dar, die zu ATC-Codes der Stufen zwei
bis vier zugeordnet werden sollen. Da diese Codes Wirkstoffklassen und damit keine
konkreten Wirkstoffe beschreiben, ist es schwer, die entsprechenden LIFE-Objekte
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automatisch u¨ber die Namensa¨hnlichkeit zuzuordnen. Diese Erkenntnis wurde auch
in den Arbeiten [WB12] und [WRC+13] (vergleiche Kapitel 2.4) beim Matching von
ATC zur RxNorm beziehungsweise zu MeSH, gewonnen. In dieser Arbeit kommt
erschwerend hinzu, dass die ATC-Codes der Stufen zwei bis vier in den verwen-
deten Datenquellen nur zum Teil (GelbeListe) oder gar nicht (GKV, Mediguard)
vorhanden sind. In der Gelben Liste sind beispielsweise nur ATC-Codes der Stufen
drei bis fu¨nf enthalten, wobei LIFE-Objekte teilweise anderen Stufen eines ATC-
Codes zugeordnet wurden, als im Referenzmapping. Damit ko¨nnen viele der LIFE-
Objekte (siehe Abbildung 5.12) weder durch das direkte Matching noch u¨ber die
Zwischendatenquellen zugeordnet werden. Ein Beispiel ist der LIFE-Eingabename
”
Arnika“, der laut dem Referenzmapping, der Wirkstoffklasse
”
Homo¨opathika und
Anthroposophika“(V60) zugeordnet wird. U¨ber die Gelbe Liste werden jedoch sehr





Homo¨opathika“(V60A) zugeteilt. Damit werden die, laut Refe-
renzmapping korrekten, Korrespondenzen nicht gefunden und zusa¨tzlich entstehen
viele falsch positive Korrespondenzen zum ATC-Code V60A. Bisher konnte die,
im Referenzmapping erwartete Zuordnung nur mithilfe der Reuse-Tabelle gefunden
werden.
Abbildung 5.12: Falsch negative Korrespondenzen mit Wirkstoffklassen der Stufe
2 bis 4
Um diese Einschra¨nkung zu beheben, mu¨sste eine zusa¨tzliche Datenquelle genutzt
werden, in der den verku¨rzten ATC-Codes die entsprechenden Pra¨parate zugeord-
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5.6 Zusammenfassung und Diskussion der Ergebnisse
Abbildung 5.13: ATC-Codes, die den Wirkstoff Acetylsalicylsa¨ure enthalten
net sind. U¨ber die Stammdatei Plus oder die Webseite von mediguard.org ko¨nnen
diese Informationen nicht problemlos extrahiert werden, da eine Suche nach diesen
allgemeinen Wirkstoffklassen keine geeigneten Informationen lieferte. Zudem emp-
fiehlt es sich, die entsprechenden Korrespondenzen im Referenzmapping von einem
Experten kontrollieren zu lassen. Sollte sich herausstellen, dass die Zuordnung ei-
niger Pra¨parate, wie beispielsweise
”
Arnika“, zum ATC-Code V60A korrekt ist,
ko¨nnte zumindest ein Teil dieser schwer zu findenden Korrespondenzen u¨ber die
Zwischendatenquelle Gelbe Liste bestimmt werden. Prinzipiell gilt, dass die Zuord-
nung eines Pra¨parates zu einem ATC-Code oft nicht eindeutig mo¨glich ist, da die
Bezeichnungen der ATC-Codes teilweise sehr allgemein gehalten sind und Spiel-
raum fu¨r verschiedene Korrespondenzen lassen. Die beiden ATC-Codes R03CC02
und R03AC02 tragen beispielsweise beide die Bezeichnung
”
Salbutamol“. Daher
liefert der Workflow fu¨r jeden LIFE-Eingabenamen, der
”
Salbutamol“ entha¨lt, je-
weils zwei Korrespondenzen, obwohl laut Referenzmapping der zweite ATC-Code
korrekt ist. Ein weiteres Beispiel ist der Wirkstoff
”
Acetylsalicylsa¨ure“, der drei
ATC-Codes exakt entspricht und in sechs weiteren Klassenbezeichnungen ent-
halten ist (siehe Abbildung 5.13). Die Entscheidung u¨ber den korrekten ATC-
Code kann in einem solchen Fall nur von einem Experten mit Wissen u¨ber die
chemischen, pharmakologischen und therapeutischen Eigenschaften des jeweiligen
Pra¨parates gefa¨llt werden. Nachdem die korrekte Korrespondenz fu¨r den Eingaben-
amen, zum Beispiel
”
Salbutamol“, einmalig in die Reuse-Tabelle integriert wurde,
werden alle anderen Objekte mit diesem Namen automatisch korrekt zugeordnet.




6 Zusammenfassung und Ausblick
In dieser Arbeit wurde ein sequentieller Workflow fu¨r das Matching der LIFE
Medikamenten-Freitexteingaben zu den enthaltenen Wirkstoffklassen in Form von
ATC-Codes entwickelt. Dafu¨r wurden zuna¨chst grundlegende Begriffe und Metho-
den aus dem Bereich des Ontologie-Matchings vorgestellt und verwandte Arbei-
ten diskutiert. Auf Basis der Grundlagen, wurde der Matching-Workflows unter
Verwendung der Infrastruktur GOMMA entwickelt. Dabei kam neben dem di-
rektem Matchverfahren ein kompositionsbasierter Ansatz zum Einsatz, welcher
zusa¨tzliches Wissen aus doma¨nenspezifischen Zwischendatenquellen (Gelbe Liste,
Mediguard) einbezieht. Zusa¨tzlich wurden verschiedene Wiederverwendungsstra-
tegien beispielsweise in Form einer Reuse-Tabelle und zusa¨tzlichem doma¨nenspe-
zifischen Wissen verwendet. Die Ergebnisse des Matching-Workflows wurden ab-
schließend evaluiert. Unter Verwendung des vollsta¨ndigen Workflows konnte eine
Precision von 72%, ein Recall von 85% und ein F-Measure von 78% erreicht wer-
den.
Im Hinblick auf die in Kapitel 1.2 beschriebenen Ziele dieser Arbeit, kann zusam-
mengefasst werden, dass die U¨berfu¨hrung verschiedener Datenquellen in ein ein-
heitliches Format aufwa¨ndiger als gedacht verlief, sich jedoch besonders in Form
der Wiederverwendung von Mappings zu den Zwischendatenquellen bezahlt mach-
te. Bei der Entwicklung des Workflows konnte von den, in GOMMA implementier-
ten, generischen Methoden profitiert werden. Einige konnten an die Medikamen-
teneingaben angepasst werden. Es wurden jedoch auch Verfahren speziell fu¨r das
Medikamenten-Matching entwickelt. Im Matching-Schritt stellten sich besonders
unspezifische Angaben, sowohl auf der Seite der LIFE-Eingabedaten, als auch in
der ATC-Klassifikation als problematisch heraus. Diese ko¨nnen dazu fu¨hren, dass
LIFE-Objekte nicht, oder nicht eindeutig zu einem ATC-Code zugeordnet werden
ko¨nnen.
In der Evaluierung wurde analysiert, wie sich einzelne Teile des Workflows auf
die Qualita¨t des Mappings auswirken. Dabei profitierte die Qualita¨t im Vergleich
zum direkten Matching von LIFE zu ATC besonders vom kompositionsbasierten
Matching unter Nutzung zusa¨tzlicher Datenquellen (Gelbe Liste und Mediguard).
Zudem konnte durch die Wiederverwendung bereits bekannter Korrespondenzen
in Form der Reuse-Tabelle eine deutliche Qualita¨tssteigerung erzielt werden. Be-
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sonders im Hinblick auf neue LIFE-Eingabedatensa¨tze ist dieser Ansatz sehr viel-
versprechend. Im Verlauf dieser Arbeit zeigte sich deutlich, dass die Zuordnung
von Medikamenten-Freitexteingaben zu den Wirkstoffen keine triviale Aufgabe ist,
sondern spezifische Verfahren und Datenquellen erfordert. Im Bereich des deutsch-
sprachigen Medikamenten-Matchings existierte bisher noch keine Arbeit bezu¨glich
der Zuordnung von heterogenen Freitext-Medikamentenangaben zu Wirkstoffen
beziehungsweise ATC-Codes. In dieser Arbeit konnten somit grundlegende Er-
kenntnisse im Bereich des Matchings deutscher Freitext-Medikamenteneingaben
erlangt werden, die in Anbetracht der guten Ergebnisse in weiteren Forschungen
nutzbringend eingesetzt werden ko¨nnen.
Eine Mo¨glichkeit die Qualita¨t des Mappings weiter zu steigern wa¨re die Einbindung
weiterer geeigneter Arzneimittelverzeichnisse oder Synonymlisten. Optimal wa¨re
dafu¨r ein mehrere Medikamentenverzeichnisse integrierender Standard, a¨hnlich der
RxNorm. Es ist anzunehmen, dass sowohl medizinische Forschungseinrichtungen,
als auch Apotheken, Krankenha¨user und Arztpraxen von der Erstellung eines sol-
chen Standards profitieren wu¨rden. Neben der komfortableren Verwendung meh-
rerer Arzneimittelverzeichnisse, ko¨nnte auch die Verknu¨pfung und U¨bertragung
von Daten verschiedener Institutionen vereinfacht werden. Dafu¨r mu¨sste jedoch
zuna¨chst ein Standard entwickelt und verfu¨gbare Arzneimittelverzeichnisse inte-
griert werden. Erschwerend kommt hinzu, dass die Nutzung vieler fu¨r Deutschland
geeigneter Arzneimittelverzeichnisse zum Beispiel der Roten Liste im Moment an
kostspielige Lizenzen gebunden ist.
Neben der Verwendung von weiteren Datenquellen stellt die Vervollsta¨ndigung
des LIFE-Referenzmappings einen weiteren Ansatzpunkt zur Verbesserung dar.
Durch dessen Erweiterung und Korrektur auf einen Goldstandard, wa¨ren eine ge-
nauere Evaluierung des Verfahrens und konkretere Aussagen zur Qualita¨t des
Mappings mo¨glich. Außerdem ko¨nnten die neu zugeordneten Korrespondenzen
in die Reuse-Tabelle integriert werden. Durch die Wiederverwendung bereits be-
kannter Korrespondenzen konnten positive Resultate erzielt werden. Eine Erwei-
terung der Reuse-Tabelle wu¨rde diesen Ansatz noch vielversprechender fu¨r das
Matching zuku¨nftiger neuer Eingabedaten machen. Ein vielversprechender Ansatz
ist es statt einer einfachen Reuse-Tabelle ein Reuse-Repository zur Wiederver-
wendung von Medikamenteneingaben und Medikamentenbezeichnungen verschie-
dener Datenquellen zu entwickeln. Ein solches Repository ko¨nnte Eintra¨ge, die
dem gleichen Medikament entsprechen, clustern. Ein Matchingverfahren ko¨nnte
dann zum Beispiel zuna¨chst zu den Clusterrepra¨sentanten matchen um Kandida-
ten zu identifizieren. Aus diesen ko¨nnte dann in einem Verfeinerungsschritt das
richtige Pra¨parat identifiziert werden. Durch die Verwendung mo¨glichst vieler Da-
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tenquellen sowie aller bisher bekannten Korrespondenzen zu LIFE-Eingaben bei
der Erstellung des Reuse-Repositorys, ko¨nnte die Qualita¨t des Workflows weiter
gesteigert werden.
Eine weitere Fehlerquelle stellten unspezifische Eingabenamen dar. Daher ist es
wichtig, den hier entwickelten Workflow nicht ausschließlich fu¨r die Bereinigung
der Freitexteingaben zu verwenden, sondern ihn in eine Anwendung zu integrieren,
die das medizinische Personal bei der Aufnahme von korrekten Medikamentenda-
ten im Gespra¨ch mit dem Probanden, unterstu¨tzt. Dafu¨r ko¨nnten mit dem hier
entwickelten Workflow passende Pra¨paratnamen fu¨r eine Medikamenteneingabe
vorgeschlagen und, bei mehreren Kandidaten, das passende Pra¨parat manuell aus-
gewa¨hlt werden. Dadurch wu¨rde die Heterogenita¨t der Daten abnehmen. Zusa¨tzlich
ko¨nnten die Eingabedaten ohne weitere Bearbeitung dem korrekten ATC-Code zu-
geordnet werden.
Aufgrund der Flexibilita¨t des in dieser Arbeit entwickelten Workflows sind weitere
vielseitige Anwendungen im Kontext des deutschen Arzneimittelmarktes denkbar.
So ko¨nnten beispielsweise auch Medikamentendaten anderer Institute sowie weite-
re Arzneimittelverzeichnisse und Synonymlisten integriert werden. Zudem ist auch
das Matching zu anderen Attributen wie beispielsweise der PZN-Nummer mo¨glich.
Abschließend kann festgehalten werden, dass in dieser Arbeit ein Workflow fu¨r
das Matching von Medikamentennamen entstanden ist, mit dessen Hilfe die auto-
matische Zuordnung der LIFE-Eingabedaten zu den entsprechenden Wirkstoffen
beziehungsweise ATC-Codes, fu¨r einen großen Teil der Daten korrekt ausgefu¨hrt
wird. Im Falle einer nicht eindeutigen Zuordnung, ko¨nnte mithilfe einer Ausgabe
mo¨glicher Kandidaten eine semi-automatische Zuordnung mit Unterstu¨tzung eines
Experten stattfinden. Somit kann der hier entwickelte Workflow in einer Benutze-
roberfla¨che genutzt werden, um zuku¨nftig die Eingabe neuer Medikamentendaten
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